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RESUMO 
 
O aumento pela demanda de utilização de energia e o consenso 
crescente sobre a necessidade de se reduzir significativamente as emissões de 
gases do efeito estufa e a dependência de combustíveis fósseis vem 
impulsionando o desenvolvimento e melhoramento da produção de 
biocombustíveis. O etanol é o biocombustível atualmente mais utilizado, sendo 
obtido a partir da fermentação dos açúcares extraídos principalmente da cana-
de-açúcar (Brasil) e do milho (EUA), e estes dois países são responsáveis por 
aproximadamente 83% da produção mundial. Apesar desta grande produção, 
para atender a demanda mundial por biocombustível, grandes esforços vêm 
sendo feitos para aumentar estes números, e uma das opções seria a 
produção do denominado etanol de segunda geração (2G). Este etanol é 
produzido através da fermentação de açúcares liberados de polissacarídeos 
complexos encontrados na biomassa vegetal. Neste sentido, como subproduto 
do setor sucro-energético, estima-se que anualmente sejam gerados cerca de 
178 milhões de toneladas de bagaço, o resíduo agroindustrial produzido em 
maior abundância no Brasil. E estudos sugerem que se 8% do bagaço for 
destinado à produção de etanol, o Brasil poderia aumentar cerca de 40% a 
produção deste biocombustível. Mas para a utilização deste bagaço e 
consequente produção do etanol 2G é necessário que diversos desafios 
biotecnológicos sejam superados, principalmente para diminuir o custo da 
hidrólise deste material. Deste modo, inúmeros estudos visam entender o 
metabolismo de micro-organismos que naturalmente evoluíram para utilizar os 
açúcares presentes na parede vegetal e as enzimas responsáveis pela quebra 
e modificação desses polissacarídeos (denominadas CAZymes) que são 
produzidas por eles. O fungo Aspergillus niger destaca-se como um ótimo 
produtor e secretor destas enzimas, e embora vários estudos já tenham sido 
realizados, pouco ainda é conhecido sobre seu metabolismo. Assim, o presente 
trabalho realizou estudos de transcriptômica (utilizando a abordagem de RNA-
seq) e secretômica (através de espectrometria de massa) de A. niger crescido 
em colmo e bagaço por 6, 12 e 24 horas. Os resultados mostraram que a 
hidrólise dos substratos já se inicia logo após as 6 horas de inóculo, verificado 
através da presença de monômeros (principalmente xilose e glicose) nos 
sobrenadantes. Adicionalmente, foram observados 237 genes que codificam à 
CAZymes hiper-expressos, o que representa mais de 50% das CAZymes 
codificadas pelo genoma de A. niger, sendo cerca da metade encontrada no 
sobrenadante. As principais celulases, hemicelulases foram transcritas e 
secretadas, e de modo geral, os valores de expressão foram altos já nas 
primeiras seis horas de crescimento. A grande maioria dos genes que 
codificam às CAZymes foram hiper-expressos em colmo e bagaço, mas 
algumas diferenças quali e quantitativas foram verificadas, o que pode ser 
devido às diferenças na composição dos dois substratos utilizados. Além disso, 
foi verificado a hiper-expressão de diversos transportadores de açúcares e/ou 
putativos, fatores de transcrição e genes sem função conhecida, que podem 
estar relacionados direta ou indiretamente com o processo de sacarificação. 
Assim, este trabalho pode possibilitar a descoberta de novas proteínas 
relacionadas a degradação da biomassa vegetal, resultando na melhoria dos 
coquetéis enzimáticos e na redução do custo de produção do etanol 2G.  
 
 
 
 
 
ABSTRACT 
 
The increased energy demand and the increasing consensus on the 
reduce emissions of greenhouse gases and dependence on fossil fuels is 
boosting the development and improvement of biofuels production. Currently, 
ethanol is the most widely used biofuel and it is obtained from the fermentation 
of sugars mainly extracted from sugarcane (Brazil) and corn (US), and these 
two countries account for approximately 83% of world production. Despite this 
large production, to meet the global demand for biofuel, pronounced efforts are 
being made to increase these numbers, and one of the options is the production 
of so-called second-generation (2G) ethanol. This ethanol is produced by 
fermentation of sugars released from complex polysaccharides found in plant 
biomass. In this sense, as a byproduct of the sugar-energy sector, it is 
estimated to be generated about 178 million tons of bagasse annually, the agro-
industrial waste produced in larger abundance in Brazil. And studies suggest 
that 8% are used to produce ethanol, Brazil could increase about 40% of this 
biofuel production. However, is necessary that several biotechnological 
challenges are overcome to use this bagasse and increase 2G ethanol 
production, especially reducing the cost of the hydrolysis of this material. 
Accordingly, many studies aiming to understand the metabolism of 
microorganisms which naturally evolved to use plant cell wall as carbon source, 
and to know the enzymes involved in breaking down polysaccharides (called 
CAZymes) produced by them. The fungus Aspergillus niger stands out as a 
great producer and secretor of these enzymes, and although several studies 
have already been performed, little is known about its metabolism. Thus, the 
present work studies the transcriptome (using RNA-Seq) and secretome (by 
mass spectrometry) of A. niger grown in culm in natura and pretreated bagasse 
for 6, 12 and 24 hours. The results showed that the hydrolysis of substrates 
begins within 6 hours after inoculation, observed through the presence of 
monomers (mainly xylose and glucose) in the supernatants. In addition, 237 
genes encoding CAZymes were found up-regulated, which represents more 
than 50% of CAZymes encoded by the A. niger genome. Besides, about half of 
CAZymes up-regulated were found in the supernatant. The main cellulases, 
hemicellulases were transcribed and secreted, and in general, the expression 
levels were already highest in initial growth points. Most of the genes encoding 
the CAZymes were up-regulated in both substrates, but some qualitative and 
quantitative differences were observed, which may be due to differences in the 
composition of the culm and bagasse. Furthermore, it was found up-regulated 
several transporters of sugars, putative transcription factors and genes without 
known function, and the product of these genes can be directly or indirectly 
related to the saccharification process. This work may enable the discovery of 
novel proteins related to the degradation of plant biomass, which can result in 
the improvement of enzyme cocktail, reducing the production cost of 2G 
ethanol. 
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1. INTRODUÇÃO 
Há um consenso crescente sobre a necessidade de reduzir 
significativamente as emissões de gases do efeito estufa, bem como de diminuir a 
utilização e dependência do petróleo. Para atender a demanda por energia, vem 
sendo realizada a substituição das fontes de energias fósseis por fontes de 
energia limpas e renováveis (Hertel et al., 2009; Maia et al., 2009; Limayem; 
Ricke, 2012; Baeyens et al., 2015). Neste sentindo, o interesse mundial na 
produção e consumo de biocombustíveis (especialmente etanol e biodiesel) tem 
aumentado consideravelmente (Faaij et al., 2008; Mitchell et al., 2011; Limayem; 
Ricke, 2012; Baeyens et al., 2015). O etanol é produzido a partir da fermentação 
dos açúcares extraídos da cana-de-açúcar (cana) e do milho (Koizumi, 2014), e é 
classificado pela Agência Ambiental dos Estados Unidos como um biocombustível 
avançado, já que reduz a emissão de gases de efeito de estufa em até 61% 
quando comparado com a gasolina (Andrietta et al., 2011). Sua utilização no setor 
dos transportes está em crescimento, e atualmente cerca de quarenta países o 
adicionam à gasolina, inclusive o Brasil, que também o utiliza puro. O etanol puro 
tem sido amplamente utilizado no Brasil desde 1970, e mais recentemente em 
veículos com motores com a tecnologia flex-fuel, sendo que o primeiro veículo 
com este tipo de motor começou a ser comercializado em 2003 (Lázari; Abreu, 
2010; Bajpai, 2013). Estes motores permitem ao consumidor escolher entre etanol 
e gasolina, dependendo do preço de cada combustível, o que indiretamente 
regula o mercado interno de etanol. Atualmente, oito em cada dez veículos 
utilizados no Brasil são flex, uma quantidade maior que qualquer outro país no 
mundo (Bajpai, 2013; Basso et al., 2013). 
A comercialização de carros com estes motores incentiva o uso de etanol, 
e estudos indicam que o consumo mundial deste combustível será de mais de 
104 bilhões de litros em 2025 (Leite et al., 2009; IEA, 2010a). Para atender a essa 
demanda é imprescindível o desenvolvimento de novas tecnologias, tanto para 
melhorar a produção de etanol de primeira geração (1G), quanto para tornar 
viável a produção e comercialização do etanol de segunda geração (2G), que é 
derivado dos açúcares liberados dos polissacarídeos presentes na biomassa 
lignocelulósica (Leite et al., 2009). Como já mencionado, o etanol 1G é produzido 
a partir da cana, que ocupa lugar de destaque no setor de agronegócios 
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brasileiro, uma vez que o Brasil é o maior produtor mundial desta cultura. Na safra 
de 2014/15 foram obtidas 659,10 milhões de toneladas de cana, e deste total 
357,02 milhões foram destinadas a produção de etanol. Estes números 
asseguram ao Brasil o segundo lugar na produção mundial de etanol, com uma 
produção de 28,66 bilhões de litros em 2014/15 e estimada em 28,52 bilhões de 
litros na safra 2015/16. Dado este volume de produção, a indústria sucro-
energética brasileira compõe 2,3% do Produto Interno Bruto e gera 4,5 milhões de 
empregos (USDA, 2014; Conab, 2015). 
O processamento da cana para produção de etanol ou açúcar gera uma 
grande quantidade de resíduos agrícolas, sendo os principais a palha e o bagaço. 
A cada tonelada de cana processada pelas usinas é gerado aproximadamente 
125 kg de bagaço seco (Basso et al, 2013); sendo produzido, por ano, cerca de 
178 milhões de toneladas (Canilha et al., 2012). O bagaço é rico em 
polissacarídeos complexos, com aproximadamente 44% de celulose, 25% de 
hemicelulose e 15% de lignina, e dada sua composição e abundância, é uma 
matéria-prima adequada para a produção do etanol 2G (Canilha et al., 2012; 
Basso et al., 2013; Moraes et al., 2015). Contudo, a utilização deste bagaço para 
produção de etanol compete com seu uso na cogeração de energia elétrica. 
Dependendo da eficiência da usina, mais da metade do bagaço gerado deve ser 
convertido em energia para suprir as demandas de suas instalações (Basso et al., 
2013). Entretanto, estudos sugerem que se 8% do bagaço for utilizado para a 
produção de etanol, o Brasil poderia aumentar a produção deste biocombustível 
em 40% (Leite et al., 2009; Basso et al., 2013). 
Entretanto, a produção do etanol 2G ainda não é comercialmente viável. 
Entre os desafios biotecnológicos que devem ser superados, pode-se citar a 
fermentação das pentoses, monômeros liberados da hemicelulose e que não são 
metabolizados eficientemente pelas leveduras utilizadas industrialmente 
(Goldemberg, 2007; Leite et al., 2009; Dias et al., 2014). Adicionalmente, para a 
liberação dos açúcares fermentescíveis da biomassa vegetal, além de um pré-
tratamento, é necessária a hidrólise dos polissacarídeos por diversos tipos de 
enzimas, e o custo para a produção das mesmas (20% do custo total) representa 
um gargalo na viabilidade econômica da produção do etanol 2G (Goldemberg, 
2007; Leite et al., 2009; Dias et al., 2014). 
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Em busca por processos eficientes que visam à conversão da celulose e da 
hemicelulose presentes nos resíduos lignocelulósicos em hexoses e pentoses 
fermentáveis, inúmeras pesquisas vêm sendo realizadas com micro-organismos 
naturalmente produtores de enzimas hidrolíticas. Dentre eles destaca-se o fungo 
Aspergillus niger que é capaz de produzi-las e secretá-las em grandes 
quantidades. Entretanto, ainda pouco é conhecido sobre como este micro-
organismo cresce e degrada substratos recalcitrantes, e quais os mecanismos 
regulatórios envolvidos na produção destas enzimas. Embora seu genoma tenha 
sido disponibilizado em 2007 (Pel et al., 2007), até o momento mais de 96% dos 
genes de A. niger não são caracterizados. Essa porcentagem é bastante elevada 
e ilustra a necessidade de conhecer melhor a genética e fisiologia desta espécie 
(Meyer et al., 2015).  
Assim, é neste contexto que o presente trabalho pretende contribuir, 
analisando o transcriptoma e o proteoma de A. niger crescido em biomassa de 
cana (colmo e bagaço). A união das informações de estudos de transcriptômica e 
proteômica têm melhorado substancialmente a compreensão de redes 
metabólicas e a identificação de genes e proteínas essenciais em diversos 
processos biológicos. Desta forma, acreditamos que os dados gerados podem 
ajudar no entendimento do processo de desconstrução da biomassa vegetal por 
este fungo filamento, e contribuir com o desenvolvimento de novas estratégias de 
melhoramento de coquetéis enzimáticos destinados a produção do etanol 2G.  
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 
2.1. Etanol de primeira e segunda geração 
Reduzir a emissão de gases de efeito estufa, o uso e a dependência de 
combustíveis fósseis são os principais objetivos do desenvolvimento e 
melhoramento da produção de biocombustível, que pode ser definido como 
qualquer combustível produzido a partir de biomassa renovável (Koizumi, 2014). 
O etanol, biocombustível atualmente mais utilizado, é obtido a partir da 
fermentação dos açúcares extraídos principalmente da cana e do milho, sendo 
então denominado etanol 1G (Koizumi, 2014). Seu uso em todo o mundo vem 
aumentando rapidamente, impulsionado, em grande parte, pelas políticas 
governamentais. Assim, vários países têm incrementado o uso de etanol em sua 
matriz energética adicionando-o à gasolina ou utilizando-o diretamente como 
combustível (IEA, 2010b). Neste sentido, o Brasil utiliza etanol hidratado puro 
como combustível e também misturado à gasolina, na proporção de 25% (IEA, 
2009; IEA, 2010a; Lázari; Abreu, 2010; Bajpai, 2013). Em muitos países, a política 
de adição de etanol à gasolina é recente, contudo, no Brasil isso ocorre desde 
1931, quando o Governo Federal tornou obrigatória a mistura de 5% deste 
biocombustível à gasolina. No entanto, foi somente a partir da criação do 
programa nacional PROÁLCOOL, em 1975, que teve como objetivo reduzir as 
importações de petróleo (devido aos preços elevados) e estabilizar o mercado do 
açúcar, que o etanol passou a substituir uma parte substancial de gasolina (Leite 
et al., 2009).  
Atualmente, o Brasil ocupa uma posição de destaque na produção mundial 
de etanol, tendo sido o primeiro país a utilizá-lo em larga escala, a mais de trinta 
anos (Koizumi, 2014). Grande parte deste sucesso deve-se à sua tradição na 
cultura da cana. Ela é cultivada em mais de 100 países, com produção total 
estimada de 1748,26 milhões de toneladas na safra de 2015/2016 (Conab, 2015; 
USDA, 2015). Entretanto, apesar da ampla distribuição, cerca de 90% da 
produção mundial está concentrada em nove países (Figura 1), sendo o Brasil o 
principal produtor, com aproximadamente 9 mil hectares de plantação (Conab, 
2015). Sua cultura no país foi iniciada em 1532 (Koizumi, 2014) e importantes 
avanços no processo de cultivo e industrialização foram feitos, levando esta 
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cultura a um elevado nível tecnológico. A safra brasileira de 2015/2016 foi 
estimada em 665 milhões de toneladas, e deste total, aproximadamente 366,23 
milhões foram destinados a produção de etanol (Conab, 2015). Com esta 
produção, o Brasil se mantém como o segundo maior produtor mundial de etanol; 
em 2014, foram produzidos cerca de 6 bilhões de galões deste combustível, o que 
representa 25% da produção mundial. O maior produtor mundial, os Estados 
Unidos, tiveram uma produção de 14 bilhões de galões (58%) (Figura 2), e juntos 
esses dois países dominam mais de 80% da produção mundial deste combustível 
(http://www.afdc.energy.gov). 
 
Figura 1. Produção de cana pelos principais países, em milhões de toneladas. 
Adaptado de United States Department of Agriculture (http://www.usda.gov). 
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Figura 2. Produção mundial de etanol entre 2007 e 2014. Os EUA destacam-se 
como o maior produtor, seguido pelo Brasil. Fonte: United States Departament of Energy 
(http://www.afdc.energy.gov). 
 
Apesar dos EUA liderarem a produção de etanol, no Brasil ela é mais 
vantajosa e rentável devido a alguns motivos, entre eles: (i) na cana, após a 
extração do caldo, os açúcares fermentescíveis ficam prontamente disponíveis; 
no milho, há a necessidade da transformação da matéria prima (amido) em 
açúcares simples por ação enzimática, o que encarece o processo (Vieira et al., 
2006; Nogueira et al., 2008), (ii) a cana apresenta vantagem em termos de 
produtividade, um hectare de cana pode ser convertido em uma produção de 
etanol duas vezes maior que um hectare de milho (Andreoli; Souza, 2006; 
Mafioletti et al., 2011); (iii) a fermentação do açúcar derivado da cana leva de 10 a 
12 horas (Ferri et al., 2014), enquanto que o do milho, 38 a 45 horas; (iv) o 
processo fermentativo utilizado no Brasil é contínuo, onde as células são 
recicladas e a produtividade volumétrica é mais elevada (Sánchez; Cardona, 
2008). Além disso, os EUA sofrem com a pressão de utilizar uma fonte de 
alimento como matéria prima para produção de combustível. Estima-se que cerca 
de 40% do milho produzido seja utilizado para produção de etanol (Mumm et al., 
2014). 
Segundo projeções da International Energy Agency (IEA), a demanda 
mundial por biocombustíveis deverá crescer de forma acentuada nas próximas 
décadas, o que resulta no desafio de aumentar a produção de etanol de forma 
sustentável (Leite et al., 2009; IEA, 2010b; Koizumi, 2014). Neste sentido, o Brasil 
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tem outra vantagem em relação aos EUA, pois tem capacidade para expandir o 
cultivo da cana sem competir com a plantação de outras culturas (Leite et al., 
2009), o que não é possível nos EUA. Além disso, uma alternativa para aumentar 
a produção de etanol sem aumentar a área cultivada (evitando, em partes, o 
conflito alimentício) seria a produção do etanol 2G (Figura 3), que é produzido a 
partir de biomassa lignocelulósica, como o bagaço e palha da cana e do milho 
(resíduos agroindustriais ricos em carboidratos) (Lin; Tanaka, 2006; Goldemberg, 
2007; Goldemberg, 2008; Leite et al., 2009; Santos et al., 2012).  
 
Figura 3. Representação da produção do etanol de segunda geração. Adaptado 
de Dashtban et al., 2009. 
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O bagaço, subproduto agroindustrial mais abundante do Brasil, é gerado 
durante o processo de prensagem da cana para obtenção do caldo de sacarose. 
Estima-se que seja produzido aproximadamente 125 kg de bagaço seco por 
tonelada de cana moída (Basso et al., 2013) e, atualmente, grande parte é 
queimada para a geração de energia para a própria usina (Leite et al., 2009; 
Souza et al., 2011). A hemicelulose e a celulose são as principais frações 
estruturais deste resíduo, representando uma fonte potencial de pentoses (xilose 
e arabinose) e hexoses (principalmente glicose), respectivamente (Vargas; 
Pereira, 2010). A fermentação dos açúcares provenientes desta biomassa poderia 
aumentar significativamente o volume da produção de etanol. Para ilustrar o 
impacto da utilização deste resíduo, assumindo que o bagaço contenha uma 
composição de 40% de celulose e 17% de hemicelulose, e que a quebra em 
monômeros ocorra de maneira eficiente, espera-se que a fermentação dos 
açúcares obtidos renda cerca de 280-330 litros de etanol por tonelada de bagaço 
seco. Mesmo utilizando 92% do bagaço para cogeração de energia, se os 8% 
restantes fossem convertidos em etanol, poderia haver um aumento de 2.200 
litros de etanol por hectare. Assim, seu uso representaria um aumento de cerca 
de 40% em relação aos padrões atuais de fermentação (Leite et al., 2009).  
No Brasil, para tornar a produção de etanol 2G mais competitiva, a maneira 
mais conveniente seria integrar sua produção às instalações de etanol 1G já 
existentes. Entretanto, a produção do primeiro é feita com tecnologias ainda em 
fase de aperfeiçoamento (Goldemberg, 2007; Dias et al., 2014), e para que sua 
comercialização se torne realidade, há desafios biotecnológicos que devem ser 
superados para reduzir os custos de sua produção. Entre eles, destaca-se a 
conversão da celulose e hemicelulose em monômeros de açúcares através de um 
processo denominado de sacarificação. O custo das enzimas necessárias para a 
conversão da biomassa vegetal recalcitrante em açúcares fermentáveis é um dos 
maiores impedimentos, uma vez que o coquetel enzimático chega a representar 
20% do custo total do etanol 2G (Lambertz et al., 2014). Além disso, os açúcares 
com cinco carbonos produzidos são um desafio na etapa da fermentação, uma 
vez que Saccharomyces cerevisiae não é capaz de fermentá-los eficientemente. 
E estudos sugerem que o etanol 2G não será economicamente viável se estes 
açúcares não forem fermentados em adição à glicose (Souza, 2013). Alguns 
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micro-organismos, como a Scheffersomyces stipitis, naturalmente são capazes de 
fermentar pentoses, mas apresentam crescimento lento, baixa osmotolerância e 
produzem etanol em baixas quantidades (Jin et al., 2004). Assim, o melhoramento 
genético de S. cerevisiae é uma abordagem valiosa para obter cepas capazes de 
fermentar pentoses e hexoses, e obter etanol 2G com um rendimento elevado (Jin 
et al., 2004; Souza, 2013; Baeyens et al., 2015). 
 
2.2. Biomassa lignocelulósica e enzimas para sua degradação 
 
A biomassa lignocelulósica é constituída principalmente de celulose (40 - 
50%), hemicelulose (25 - 35%), lignina (15 - 20%) e menor quantidade de pectina 
e proteínas (Vries; Visser, 2001; Dashtban et al., 2009; Souza et al., 2013). A 
celulose é o principal polissacarídeo da parede celular vegetal sendo formada por 
polímeros de D-glicose, organizadas em microfibras que conferem rigidez a 
parede (Vries; Visser, 2001; Siqueira; Filho, 2010). As microfibrilas variam em 
comprimento, podendo conter até 250 cadeias de glicose (Vries; Visser, 2001) e 
em grau de ordenação (Farinas, 2011). Apesar de sua estrutura ser relativamente 
simples, não é um polímero de fácil degradação, pois suas cadeias poliméricas 
estão fortemente associadas e estabilizadas por pontes de hidrogênio e ligações 
covalentes (Vries; Visser, 2001; Esposito; Azevedo, 2004; Souza, 2013), 
formando estruturas insolúveis, denominadas cristalinas (Figura 4). Estas 
estruturas são separadas por regiões amorfas, não organizadas, que são 
hidrolisadas a uma taxa muito mais rápida do que a celulose cristalina (Souza, 
2013).  
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Figura 4. Representação esquemática da celulose mostrando a região amorfa e 
cristalina. Retirado de Zhou; Wu, 2012. 
 
A hemicelulose é o segundo polissacarídeo mais abundante na parede 
celular vegetal (Vries; Visser, 2001; Sharma; Kumar, 2013) e se liga à celulose 
através de pontes de hidrogênio. As cadeias de hemicelulose também se ligam de 
forma covalente com os resíduos fenólicos da lignina e interagem com outros 
polissacarídeos, tais como a pectina e o glucano. As hemiceluloses são 
frequentemente muito ramificadas, com cadeias laterais contendo galactose, 
arabinose, manose, entre outros (Häkkinen et al., 2012). Por ser muito 
heterogênea, a hemicelulose é classificada em três tipos principais: xilano, 
xiloglucano e manano (Vries; Visser, 2001; Scheller; Ulvskov, 2010; Souza, 2013). 
O xilano, um polímero de elevada massa molecular, é o principal componente da 
parede celular primária de monocotiledôneas. Formado por monômeros de D-
xilose unidos por ligações β-1,4 que podem ser substituídos por L-arabinose, D-
galactose, grupos acetil, feruloil e resíduos de ácido glucurônico e p–coumárico 
(Vries; Visser, 2001; Gruben; Vries, 2009). Na cana, o tipo de xilano predominante 
é o arabinoxilano (Figura 5), constituído principalmente por polímeros de xilose, 
com ramificações de arabinose através de ligações α-1,2 ou α-1,3 (Vries; Visser, 
2001; Souza, 2013). 
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Figura 5. Representação da estrutura do arabinoxilano com as respectivas 
ligações e resíduos de açúcares. Adaptado de Gruben; Vries, 2009. 
O xiloglucano é o principal polissacarídeo constituinte da hemicelulose 
presente na parede celular primária de dicotiledôneas. É formado por uma cadeia 
principal de resíduos de D-glicose unidos por ligações β-1,4 que podem ser 
substituídos por resíduos de xilose, L-arabinose e D-galactose. Há dois tipos 
principais de xiloglucano, classificados de acordo com os oligossacarídeos que 
compõe sua cadeia principal: XXXG e XXGG (Figura 6). O tipo XXXG consiste em 
três resíduos de D-glicose ligadas por ligações β-1,4 que podem ser substituídos 
por resíduos de α-1,6-D-xilose e são separados por um resíduo de D-glicose não 
ramificado. XXGG possui dois resíduos de glicose ramificados consecutivos e 
dois resíduos não ramificados (Vries; Visser, 2001; Gruben; Vries, 2009; Souza, 
2013). 
Figura 6. Representação dos dois tipos de xiloglucano. Adaptado de Gruben; 
Vries, 2009. 
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Os mananos são polissacarídeos constituídos por resíduos de manose, 
formando uma cadeia linear com ligações β-1,4 que pode ou não conter resíduos 
de galactose. Deste modo, os mananos estão estruturalmente relacionados aos 
galactomananos, os quais apresentam alto grau de interatividade intermolecular, 
conferindo rigidez (Buckeridge et al., 2000). O galactoglucomanano é a principal 
fração da hemicelulose de gimnospermas, chegando a representar de 12 a 15% 
da biomassa da parede celular (Vries; Visser, 2001). Possui uma cadeia 
carbônica com resíduos de D-manose ligados por ligações β-1,4 que pode ser 
substituída por resíduos de D-galactose com ligações α-1,6, e também pode 
conter resíduos de D-glicose, sendo solúveis em água quando acetilados (Vries; 
Visser, 2001; Gruben; Vries, 2009; Souza, 2013) (Figura 7). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 7. Representação da estrutura do galactoglucomanano. Adaptado de 
Gruben; Vries, 2009. 
 
Por fim, temos a lignina, um material resistente composto por três tipos de 
álcoois aromáticos (álcool coniferílico, sinapilíco e cumarílico) que não podem ser 
aproveitados para produção de etanol (Häkkinen et al., 2012). A lignina se liga à 
celulose e hemicelulose atuando como uma barreira, impedindo a penetração de 
qualquer composto ou enzima no interior da estrutura vegetal (Dashtban et al., 
2009). A interação entre estes polissacarídeos torna a parede celular altamente 
recalcitrante e, para possibilitar a liberação dos açúcares fermentáveis (pentoses 
ou hexoses), a biomassa lignocelulósica deve ser submetida a processos de pré-
tratamento (em sua maioria físicos e/ou químicos) a fim de facilitar a posterior 
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ação das enzimas hidrolíticas na despolimerização destes açúcares complexos 
em monômeros (Dashtban et al., 2009; Li et al., 2012).   
A degradação completa e eficiente dos componentes da parede celular 
vegetal é um processo complexo que envolve a ação sinérgica de um grande 
número de enzimas extracelulares. Celulase, hemicelulase e outras enzimas que 
estão diretamente envolvidas na modificação e degradação de carboidratos e 
glicoconjugados são estudadas, caracterizadas, e agrupadas em um banco de 
dados específico, o CAZy (Cantarel et al., 2009; Guillén et al., 2010) 
(www.cazy.org), sendo coletivamente designadas de CAZymes (Carbohydrate-
Active EnZymes). Elas são classificadas em diferentes classes e famílias com 
base no agrupamento hidrofóbico, na similaridade das sequências dos 
aminoácidos e estrutura das proteínas, e em evidências experimentais disponíveis 
na literatura científica (Häkkinen et al., 2012; Levasseur et al., 2013). Este banco 
de dados é revisado e atualizado regularmente, garantindo assim a confiabilidade 
das informações (Henrissat, 1991; Fei et al., 2009; Levasseur et al., 2013; Várnai 
et al., 2013) e, atualmente, descreve 5 classes de enzimas: glicosil hidrolase 
(GH), glicosil transferase (GT), polissacarídeo liase (PL), carboidrato esterase 
(CE) e enzimas com atividade auxiliar (AA). Além disso, também existem as 
proteínas que contêm um módulo de ligação ao carboidrato (CBM), que permite 
uma associação prolongada e um aumento da área de superfície de contato entre 
enzima e substrato, resultando em uma maior atividade hidrolítica, principalmente 
em substratos insolúveis (Shoseyov et al., 2006; Dashtban et al., 2009; Häkkinen 
et al., 2012; Várnai et al., 2013). As enzimas que estão envolvidas diretamente na 
degradação do material lignocelulósico são mais abundantes nas classes das 
GHs, CEs e AAs (Boraston et al., 2004; Dashtban et al., 2009; Häkkinen et al., 
2012).  
Para uma eficiente degradação da celulose, a cooperação sinérgica entre 
celulases é um pré-requisito, mas os mecanismos moleculares envolvidos neste 
processo não são totalmente compreendidos. Esta sinergia envolve três tipos 
principais de enzimas: endoglucanases, celobiohidrolases e β-glicosidases 
(Figura 8) (Queiroz-Castañeda; Folch-Mallol, 2013). As endoglucanases clivam as 
ligações internas da celulose amorfa, gerando oligossacarídeos com tamanhos 
variados e criando novas extremidades na cadeia que são, por sua vez, clivadas 
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pela ação das celobiohidrolases. As celobiohidrolases, também conhecida como 
exoglucanases, são capazes de hidrolisar a celulose cristalina, atuando nas 
extremidades redutoras e não redutoras, liberando oligossacarídeos como a 
celobiose. Por fim, as β-glicosidases clivam celobiose e outras celodextrinas com 
grau de polimerização (DP) de até 6 resíduos, em glicose (Vries; Visser, 2001; 
Dashtban et al., 2009; Battaglia et al., 2011; Queiroz-Castañeda; Folch-Mallol, 
2013). As celulases são encontradas principalmente dentro das famílias de GH5, 
6, 7, 8, 9, 12, 44, 45, 48, 61 e 74. Muitas destas enzimas são modulares e, além 
de possuir os domínios catalíticos característicos, possuem CBMs distribuídos em 
20 famílias (1, 13, 14, 18, 19,20, 21, 24, 29, 32, 35, 38, 39, 40, 42, 43, 47, 48, 50 e 
52) (Dashtban et al., 2009). 
 
 
 
 
 
 
Figura 8. Representação da degradação da celulose pela ação das celulases. 
Retirado de Souza, 2013. 
Em comparação com a celulose, a hidrólise da hemicelulose ocorre pela 
ação sinérgica de uma gama muito maior de endo e exo-enzimas (Figura 9). Para 
a degradação da hemicelulose mais abundante em cana, o arabinoxilano, é 
necessário a ação de (i) endoxilanases que quebram a cadeia principal de xilano, 
liberando oligossacarídeos, (ii) β-D-xilosidades que clivam as ligações β-1,4 dos 
dímeros liberando xilose e também os resíduos de D-xilose das cadeias laterais, 
(iii) α-D-glucoronidases que removem do xilano os resíduos de ácido glucurônico, 
(iv) α-L-arabinofuranosidases para remover os resíduos de L-arabinose, (v) D-
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galactosidases que clivam os resíduos de galactose da cadeia carbônica e (vi) 
esterases, que realizam a desacetilação do xilano aumentando a acessibilidade 
das endo e exo-enzimas (Vries; Visser, 2001; Gruben; Vries, 2009; Couturier et 
al., 2011; Motta et al., 2013; Souza, 2013).  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 9. Representação da degradação da hemicelulose (arabinoxilano) pela 
ação das enzimas hidrolíticas. Retirado de Souza, 2013. 
 
De acordo com o CAZy, as xilanases estão classificadas dentro das 
famílias de GH5, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 16, 26, 30, 43, 44, 51 e 62, e as pertencentes 
às famílias 16, 51 e 62 são enzimas bifuncionais que contêm dois domínios 
catalíticos de ligação a carboidrato (CBM 1 e CBM 18) (Motta et al., 2013). As 
glucoronidases pertencem as famílias GH67 e 115 (Culleton et al., 2013), as α-
arabinofuranosidases são encontradas principalmente dentro das famílias GH51 e 
54 (Souza, 2013) e as galactosidases são encontradas nas famílias GH2, 27, 35 e 
36 (Culleton et al., 2013). As esterases (CE) são classificadas em 16 famílias, 
mas apenas 8 estão relacionadas à desacetilação do xilano: 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 e 16 
(Neumüller et al., 2015). 
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2.3. Aspergillus niger  
 
Inúmeros micro-organismos, incluindo fungos e bactérias, são naturalmente 
capazes de degradar materiais lignocelulósicos. Estima-se que 1-3% dos genes 
destes micro-organismos estejam envolvidos na codificação/tradução de 
proteínas referentes às enzimas hidrolíticas. Contudo, os fungos filamentosos têm 
maior contribuição na degradação desta biomassa porque são capazes de 
produzir uma gama maior de enzimas, e em maior quantidade (Dashtban et al., 
2009). Além disso, a maioria das enzimas fúngicas toleram temperaturas de até 
50°C, sendo ideais para aplicações industriais (Sharma; Kumar, 2013). Os fungos 
são amplamente distribuídos na natureza e se adaptaram para viver em uma 
grande variedade de substratos. Desempenham um papel fundamental na 
degradação da biomassa vegetal e ciclagem de nutrientes, o que implica na sua 
natural capacidade e variedade de secreção de enzimas hidrolíticas necessárias 
para realizar a decomposição da matéria orgânica morta (Nitsche et al., 2012). 
Em consequência, inúmeros coquetéis comerciais para a conversão de biomassa 
lignocelulósica em etanol são derivados de fungos filamentosos, como por 
exemplo, o Accellerase da DuPont (Meyer et al., 2015). 
Neste cenário, o gênero Aspergillus, um dos economicamente mais 
importantes, com mais de 250 espécies descritas, tornou-se um dos grupos de 
fungos mais conhecidos e estudados devido a sua prevalência no ambiente 
natural, sua facilidade de cultivo em laboratório, versatilidade e alta secreção de 
metabólitos primários, como ácidos orgânicos e vitaminas, além de metabólitos 
secundários tais como antibióticos e alcalóides (Tabela 1). Atualmente fungos 
deste gênero também são muito utilizados como organismos hospedeiros para 
expressão de proteínas heterólogas recombinantes (Archer, 2000; Nitsche et al., 
2012). Contudo, algumas espécies podem ser patógenas oportunistas de 
humanos, como o A. fumigatus e o A. chevalieri (Vries; Visser, 2001; Gruben; 
Vries, 2009). Outras são conhecidas por produzir micotoxinas, metabólitos 
secundários que causam efeitos de hepatotoxicidade, podendo levar a 
insuficiência renal, como A. flavus e A. parasiticus (Gruben; Vries, 2009; Battaglia 
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et al., 2011). Além disso, espécies do gênero Aspergillus são contaminantes 
comuns de alimentos ricos em açúcares e crescem dentro ou sobre biomassa 
vegetal; assim, a maioria delas está adaptada para degradar polissacarídeos 
complexos.  
 
 
Tabela 1 – Alguns compostos de interesse biotecnológico produzidos por fungos do 
gênero Aspergillus e suas aplicações na indústria. 
Composto Área de aplicação 
Ácido cítrico Indústria alimentícia e de bebida 
α-amilase Processamento de amido e indústria alimentícia  
Glicose oxidase Biossensor e indústria têxtil 
Protease Indústria alimentícia e de detergente  
Lipase Indústria alimentícia e de detergente  
Xilanase 
Indústria têxtil, alimentícia, farmacêutica e 
biocombustível 
Celulase  Indústria têxtil, biocombustível e papel 
Pectinase Alimentícia e biocombustível  
Fitase  Produção de ração animal 
β-lactâmico Indústria farmacêutica 
Catalase Indústria têxtil 
Adaptado de Campestrini et al., 2005; Meyer, 2008; Nitsche et al., 2012 e Yan; Wu, 2013. 
Durante a última década, o genoma de 23 espécies de Aspergillus 
relevantes para área médica ou industrial foram sequenciados e publicados, e 
estão acessíveis no MycoCosm 
(http://genome.jgi.doe.gov/programs/fungi/index.jsf), um portal de genômica de 
fungos desenvolvido pelo Departamento de Energia Americano Joint Genome 
Institute (JGI). Adicionalmente, várias cepas de Aspergillus estão sendo 
resequenciadas como, por exemplo, cepas de A. niger que foram transformadas 
com celulases bacterianas, que são hiper-produtoras de enzimas (Meyer et al., 
2015). Além da genômica, outros trabalhos envolvendo outras “ômicas” no âmbito 
da biologia de sistemas estão sendo realizados, como por exemplo, proteômica, 
metabolômica, genômica comparativa e genômica funcional (Figura 10). 
Entretanto, a compreensão sobre o metabolismo de Aspergillus ainda está em 
seu início (Fiedler et al., 2013).  
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Figura 10. Número de artigos publicados nos últimos anos e disponibilizados no 
PubMed (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed) sobre Aspergillus utilizando as 
abordagens “ômicas”. Retirado de Fiedler et al., 2013. 
 
Atualmente, uma das espécies mais conhecida deste gênero é o A. niger 
(Figura 11), que possui uma grande capacidade de fermentação e altos níveis de 
secreção de proteínas (Yuan et al., 2008; Bennett, 2010). Ele se destaca como 
um fungo utilizado na produção de ácido cítrico e glucurônico, bem como 
diferentes enzimas hidrolíticas e catalíticas que são amplamente utilizadas na 
indústria, como por exemplo: (i) pectinases, que são aplicadas na produção de 
vinho e de suco com polpa de frutas, (ii) proteases e catalases, usadas no 
processamento de alimentos e (iii) hemicelulases e celulases com aplicações na 
produção de etanol 2G (Gruben; Vries, 2009; Nitsche et al., 2012; Yan; Wu, 2013; 
Meyer et al., 2015).  
 
Figura 11. Microscopia eletrônica de varredura mostrando o conidióforo do fungo 
A. niger crescido em colmo de cana por 48 horas. Nota-se o formato arredondado do 
conidióforo (setas). Foto obtida neste trabalho, utilizando Microscópio Eletrônico Quanta 
200 (UNESP, Botucatu), com aumento de 900 vezes. 
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O genoma da cepa A. niger CBS 513.88, utilizada para a produção de 
glicoamilases industriais, foi publicado em 2007 e alguns anos mais tarde, o 
genoma da cepa acidogênica ATCC 1015 também foi disponibilizado (Pel et al., 
2007; Andersen et al., 2011; Meyer et al., 2011; Meyer et al., 2015). A 
disponibilização da sequência do genoma não só acelera a descoberta de novos 
genes, mas também permite estudos focados em genes específicos ou vias de 
regulação, bem como análises de genômica comparativa (Morgenstern et al., 
2014). Neste sentido, utilizando esta abordagem e dados de transcriptômica, foi 
possível descobrir uma notável diversidade entre as duas cepas de A. niger 
sequenciadas. CBS 513.88 possui 400 genes únicos, dentre os quais se 
destacam os genes de duas α-amilases. Ambos os genes se originam de A. 
oryzae e foram provavelmente adquiridos através de transferência horizontal. 
Além disso, foi verificado que cerca de 4.800 genes são transcritos de maneira 
diferenciada em cada cepa (com um número similar hiper-regulado em cada 
cepa), quando cultivadas sob as mesmas condições de crescimento (glicose). Na 
cepa CBS 513.88 observou-se um maior número de genes relacionados à síntese 
de aminoácidos sendo transcritos; em contraste, a cepa A. niger ATCC1015 
apresentou maior números de genes relacionados ao transporte de elétrons, 
metabolismo de carboidratos e produção de ácidos orgânicos (Andersen et al., 
2011). Este estudo de Andersen e colaboradores demonstrou o poder da análise 
comparativa das “ômicas” para a identificação de fatores que contribuem para 
síntese de produtos diferentes em cepas de A. niger. Assim como este, diversos 
outros estudos estão sendo realizados; entretanto, estima-se que mais de 96% 
dos genes de A. niger não estão caracterizados (Meyer et al., 2015), o que mostra 
a necessidade da continuidade e ampliação destes estudos. 
A cepa A. niger CBS 513.88, utilizada neste trabalho, possui uma grande 
capacidade de degradar e utilizar biomassa recalcitrante, comprovado por vários 
estudos (Delmas et al., 2012; Ries et al., 2013; Pullan et al., 2014). A. niger é um 
ótimo produtor de celulases e hemicelulases, incluindo pectinases, dentre os 
quais vários genes estão sendo clonados e caracterizados (Amore et al., 2013). 
Possui um secretoma mais rico em termos de diversidade e quantidade de 
enzimas quando comparado com outro fungo muito utilizado em estudos de 
degradação de biomassa recalcitrante, o Trichoderma reesei (Couturier et al., 
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2011; Delmas et al., 2012; Ries et al, 2013; Borin et al., 2015). Em relação ao 
número de enzimas codificadas em seu genoma, a cepa CBS 513.88 
potencialmente possui 452 enzimas relacionadas a degradação e modificação de 
carboidratos (Benoit et al., 2015), um número superior ao T. reesei (Tabela 2). 
Entre elas, temos quatro genes de celobiohidrolases, cinco endoglucanases, 
quinze β-glicosidases, cinco genes candidatos a endoxilanases, cinco de β-
xilosidadeses e cinco de feruloil esterase, além de outras enzimas e proteínas 
importantes para a desconstrução da biomassa vegetal (Benoit et al., 2015). 
 
Tabela 2 - Número de genes que codificam à CAZymes encontradas no genoma de A. 
niger CBS 513.88 e T. reesei. 
Família 
CAZy 
A. niger CBS 
513.88 1 
T. reesei 2 
GH 240 216 
GT 118 93 
CE 22 75 
PL 8 5 
AA 64 6 
                               Fonte: 1Benoit et al., 2015 e 2 Levasseur et al., 2013 Schmoll 
et al., 2016 
A produção das enzimas relacionadas a degradação de substrato 
recalcitrante é um processo bioquímico que demanda alto custo energético, e a 
transcrição dos genes que expressam estas enzimas é dependente da ausência 
de uma fonte de carbono prontamente assimilável. Quando o micro-organismo 
tem disponível uma fonte de carbono de fácil assimilação, como a glicose, ocorre 
uma repressão da transcrição do sistema enzimático requerido para o 
catabolismo de carboidratos menos favoráveis, como polissacarídeos complexos. 
Este processo, conhecido por repressão catabólica, é controlada em sua maioria 
pelo regulador CreA, pertencente a classe de fatores de transcrição denominados 
C2H2 type zinc finger, que se liga a sítios específicos (5'-SYGGRG-3') na região 
promotora do gene alvo, reprimindo sua expressão (Yuan et al., 2008; Mach-
Aigner et al., 2012). Ele atua como um repressor catabólico global, responsável 
por reprimir não apenas genes estruturais que codificam enzimas hidrolíticas, mas 
também genes que codificam ativadores de suas transcrições, como por exemplo 
o XlnR (van Peij et al., 1998; Souza, 2013).  
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O XlnR é o fator de transcrição mais intensamente estudado, uma vez que 
controla positivamente a transcrição de cerca de 30 genes de hemicelulases e 
celulases (Mach-Aigner et al., 2012; Souza, 2013) tais como: endoxilanases (xlnB 
e xlnC), β-xilosidase (xlnD), acetil xilano esterase (axeA), α-glucuronidase (aguA), 
feruloil esterase (faeA) e endoglucanases (eglA, eglB, eglC). Ele também pode 
estar envolvido na regulação dos genes que codificam a α-galactosidases, β-
galactosidases e celobiohidrolases (Gruben; Vries, 2009). Além destes fatores de 
transcrição, existem outros envolvidos na degradação da biomassa (van Peij et 
al., 1998; Mach-Aigner et al., 2012), mas o exato mecanismo de atuação dos 
mesmos não está totalmente esclarecido. 
2.4. Transcriptômica e Proteômica 
Diante do desafio da conversão da celulose e hemicelulose em hexoses e 
pentoses fermentáveis, os metabolismos de fungos crescidos em biomassa 
lignocelulósica vêm sendo cada vez mais estudados (Qian et al., 2014), utilizando 
abordagens de biologia de sistemas e ferramentas avançadas, como o 
sequenciamento high throughput de RNA (RNA-Seq) para análise de 
transcriptômica e espectrometria de massa (MS) para análise de proteômica. 
Transcriptoma refere-se ao estudo do conjunto completo dos transcritos de uma 
célula, tecido ou organismo específico em uma determinada fase de 
desenvolvimento ou condição fisiológica, e fornece importantes informações a 
cerca das alterações que ocorrem no nível de RNA, refletindo os genes que estão 
transcritos ou não em um dado momento (Qian et al., 2014).  
Os estudos de transcriptômica global foram possíveis com o 
desenvolvimento da tecnologia de microarray na década de 1990 (Qian et al., 
2014). Esta técnica permitiu, pela primeira vez, verificar simultaneamente a 
expressão de dezenas de milhares de genes e levou a avanços importantes na 
identificação de genes que são diferencialmente expressos em determinadas 
condições, permitindo novos e importantes insights sobre processos de regulação 
gênica de inúmeras espécies. No entanto, nos últimos anos esta tecnologia vem 
sendo substituída pelo RNA-Seq (Qian et al., 2014). O RNA-Seq é o 
sequenciamento em larga escala de DNAs complementares (cDNAs) gerados a 
partir do RNAs transcritos em uma dada condição de interesse, seguido pelo 
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mapeamento das pequenas sequencias geradas (reads) no genoma (Ozsolak; 
Milos, 2011; Criscuolo; Brisse, 2013; Sims et al., 2014). O RNA-Seq possui 
inúmeras vantagens em relação ao microarray, entre elas: (i) detecção de novos 
transcritos, (ii) identificação de isoformas, (iii) não requer grandes quantidades de 
amostra, (iv) possibilidade de detectar baixas concentrações do transcrito, e (v) 
capacidade de verificar mudanças sutis nos padrões de expressão (Tarazona et 
al., 2011). 
Já o proteoma corresponde ao conjunto de proteínas produzidas em um 
dado sistema biológico (célula ou tecido) em reposta a uma determinada 
condição. Atualmente, para este fim, muitos estudos utilizam a tecnologia de 
espectrometria de massa (MS), através da qual é possível identificar as proteínas 
presentes em uma amostra clivando-as em pequenos peptídeos e identificando 
suas respectivas proteínas comparando o peso molecular dos peptídeos obtidos 
contra um banco de dado específico (Tyers; Mann, 2003). Assim, pode-se realizar 
análises qualitativas e quantitativas de misturas complexas de proteínas. Quando 
as proteínas analisadas são as secretadas por um dado organismo, o termo 
empregado é secretoma (Graves; Haystead, 2002). A análise do proteoma e/ou 
secretoma de uma célula, tecido ou organismo em uma condição específica 
complementam os dados de análises de transcriptoma (RNA-Seq), permitindo 
inferir respostas dos micro-organismos a um dado ambiente.  
De interesse para a produção do etanol 2G, vários estudos estão utilizando 
estas abordagens na tentativa de se obter uma visão mais ampla do metabolismo 
do microrganismo desejado, como no caso do A. niger crescido em biomassa 
vegetal. Delmas e colaboradores (2012), Pullan e colaboradores (2014) e o 
presente trabalho utilizaram as técnicas de RNA-Seq visando identificar os genes 
que são diferencialmente expressos, e MS para identificar o conjunto de proteínas 
que foram secretados quando A. niger cresceu em substrato lignocelulósico 
(Delmas et al., 2012 e este trabalho). Estes estudos podem permitir a 
identificação de proteínas alvos e seus respectivos genes, candidatos aos 
estudos voltados a degradação da biomassa recalcitrante, bem como fornecer 
insights sobre o metabolismo geral do fungo durante este processo. 
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3. OBJETIVOS 
 
O objetivo principal deste trabalho foi analisar a expressão gênica global do 
fungo filamentoso A. niger, crescido em bagaço e colmo de cana-de-açúcar, por 
RNA-Seq. Como objetivo adicional, analisou-se o secretoma de A. niger, crescido 
nas mesmas condições utilizadas para o transcriptoma. Como objetivos 
específicos, teve-se: 
(i) Realizar e analisar o transcriptoma de A. niger crescido em bagaço e 
colmo de cana-de-açúcar durante 6, 12 e 24 horas;  
(ii) Identificar as enzimas hidrolíticas produzidas em diferentes time 
points e substratos, e verificar a existência ou não de um padrão de expressão, 
avaliando as diferenças e similaridades para a degradação de substratos 
distintos;  
(iii) Identificar novos genes que possam estar envolvidos, direta ou 
indiretamente, na desconstrução da biomassa; 
(iv) Estudar a expressão de genes que apresentaram perfis 
interessantes nos dados gerados em (i), como por exemplo, sendo expressos 
unicamente em uma fonte de carbono recalcitrante e/ou que não tenha nenhuma 
função descrita relacionada, na linhagem selvagem de A. niger e nas cepas que 
possuem os genes creA (A. niger ΔcreA) e xlnR (A. niger ΔxlnR) deletados, para 
verificar se são regulados por estes fatores de transcrição; 
(v) Realizar e analisar o secretoma de A. niger crescido em bagaço e 
colmo de cana-de-açúcar durante 6, 12 e 24 horas. 
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4. MATERIAIS E MÉTODOS 
4.1. Análise do transcriptoma de A. niger crescido em biomassa de 
cana-de-açúcar 
4.1.1. Meios de cultura e substratos de cana-de-açúcar  
 
Foram utilizadas as cepas de A. niger N402, A. niger ΔcreA (gentilmente 
cedida pelo Dr. David Archer, Universidade de Nottigham) e A. niger ΔxlnR 
(cedida pelo Dr. Gustavo Goldman, Universidade de São Paulo). O meio mínimo 
(MM) (pH 5,5) foi composto de 0,05% de extrato de levedura, 50 mL/L de solução 
de sais (6 g/L NaNO₃, 1,5 g/L KH₂C₄, 0,5 g/L KCl e 0,5 g/L MgSO₄) e 200 μL/L de 
solução de oligoelementos (10 g/L ácido etilenodiamino tetra-acético (EDTA), 4,4 
g/L ZnSO₄·H₂O, 1,0 g/L MnCl₂·4H₂O, 0,32 g/L CoCl₂·6H₂O, 0,315 g/L 
CuSO₄·5H₂O, 0,22 g/L (NH₄)6Mo₇O₂₄·4H₂O, 1,47 g/L CaCl₂·2H₂O e 1 g/L 
FeSO₄·H₂O). Para o cultivo em meio com bagaço explodido a vapor ou colmo de 
cana moído como fontes únicas de carbono, os micélios foram crescidos 
inicialmente em MM com 1% frutose e, em seguida, transferidos para MM sem 
extrato de levedura, adicionado de 0,5% de bagaço explodido ou colmo de cana 
(pH 5,5) (vide 4.1.2). A frutose foi escolhida para o pré-inóculo por não induzir 
nem reprimir significativamente os genes das enzimas envolvidas na 
desconstrução de biomassa vegetal. O colmo in natura, constituído por 32% de 
celulose e 48% de hemicelulose (Prof. Dr. Marcos Buckeridge, comunicação 
pessoal), foi picado e moído em um moinho de facas (modelo pulverisette 19, 
Fritsch), lavado seis vezes com etanol 80% (v/v), a 80°C, por 20 minutos (min), 
em seguida lavado com água destilada para remover o etanol remanescente e 
seco a 40°C. Este material apresenta uma composição de polissacarídeos 
diferente do bagaço, uma vez que no bagaço industrial os arabinoxilanos mais 
complexos (ramificados com arabinose e ácidos glucurônicos) são perdidos 
durante o processamento da cana para retirar a sacarose, ficando principalmente 
os menos ramificados e uma proporção menor de glucanos de ligação mista, bem 
como de pectina (Prof. Dr. Marcos Buckeridge, comunicação pessoal). Embora o 
preparo deste material resulte no que também pode ser denominado bagaço, 
visualmente o colmo preparado desta forma é diferente do bagaço in natura 
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resultante da usina. Por isso, ao longo do texto será utilizado o termo “colmo” ao 
invés de bagaço não tratado. 
O bagaço in natura foi explodido a vapor por um tratamento com 14 kg/cm² 
de vapor de água durante 8 minutos, lavado exaustivamente com água destilada 
e seco a 40°C por vários dias. A proporção de celulose, hemicelulose e lignina 
para o bagaço explodido a vapor é de 47, 9 e 34%, respectivamente (Wanderley 
et al., 2013). Depois de secos, tanto o bagaço explodido quanto o colmo moído 
foram peneirados em uma peneira industrial com poros de 600 μm. O bagaço 
explodido foi doado pelo Prof. Dr. João Atílio Jorge (USP – Ribeirão Preto) e o 
colmo in natura pelo Prof. Dr. Marcos Silveira Buckeridge (USP – São Paulo). 
 
4.1.2. Crescimento do fungo nas diferentes fontes de carbono  
 
Primeiramente, A. niger foi inoculado em placa de petri com meio potato 
dextrose agar (PDA) de 5 a 10 dias, a 30°C. Em seguida, coletou-se os esporos 
das placas adicionando 1 mL de água destilada estéril, e 1 x 10⁶ esporos foram 
inoculados em erlemeyers de 250 mL contendo 30 mL de MM com 1% de frutose 
como fonte de carbono, a 30°C por 24 horas (h), a 200 rpm. Os micélios foram 
então filtrados utilizando-se filtros Whatman de 11 μm (GE Healthcare), lavados 
com água estéril e transferidos para erlenmeyers de 250 mL contendo 30 mL dos 
meios com 0,5% de bagaço explodido ou 0,5% de colmo de cana como fonte 
exclusiva de carbono e incubados por 6, 12 e 24 h para o experimento de RNA-
Seq (item 4.1.5), e por 30 min, 2, 4, 6, 12 e 24 h para as análises de PCR em 
tempo real (qPCR), utilizando apenas bagaço como fonte de carbono. Como 
controle, ou condição “não induzida”, micélios crescidos em 30 mL de MM com 
1% de frutose foram transferidos para 30 mL de novo meio MM + 1% frutose, por 
24 h. Para a coleta de cada ponto amostral, os micélios/substratos e 
sobrenadantes foram separados por filtração, lavados com água estéril, 
imediatamente congelados em nitrogênio líquido, macerados até virar pó e 
armazenados a -80°C, para posterior extração de RNA (vide 4.1.3). Os 
sobrenadantes foram armazenados a -20°C para análise do secretoma, açúcares 
solúveis e atividade enzimática (Anexo I). 
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4.1.3. Extração e purificação do RNA total e tratamento com DNase  
 
O RNA do micélio congelado (4.1.2) foi extraído com o kit RNeasy Plant 
Mini (Qiagen), partindo de 100 mg de cada amostra, seguindo as recomendações 
do fabricante. A seguir o RNA foi aliquotado e quantificado no espectrofotômetro 
NanoDrop 2000 (Thermo Fisher Scientific) e sua qualidade foi verificada no 
Bioanalyzer (Agilent 2100 Bioanalyzer, Agilent Technologies).  
Os RNAs íntegros destinados as análises de qPCR foram tratados com 
DNase, utilizando o kit TURBO DNA-free (Ambion, Thermo Scientific), seguindo 
as recomendações do fabricante. Após o tratamento, o RNA foi testado para 
verificar a presença de DNA genômico através de uma reação de PCR 
(polymerase chain reaction). Esta reação de PCR foi composta de: 1,0 μL de RNA 
total e/ou tratado com DNase, 2,0 μL de Taq buffer 10X, 1,6 μL de MgCl₂ (25 
mM), 0,8 μL de dNTP (10 mM), 0,4 μL de oligonucleotídeos (oligos) forward e 
reverse (10 pmol/μL), 0,1 μL de Taq DNA Polimerase (5 U/μL) (Thermo Scientific) 
e 13,7 μL de água livre de nucleases para completar o volume final para 20 μL. 
Os oligos utilizados anelam-se na região ITS (ribosomal internal transcribed 
spacer) do DNA nuclear: ITS3 (5’-GCATCGATGAAGAACGCAGC-3’) e ITS4 (5’-
TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’). Como controle positivo foi utilizado o DNA 
genômico extraído de A. niger. As amostras foram amplificadas em termociclador 
com a seguinte ciclagem: 94°C por 3 min (desnaturação); 35 ciclos de: 94°C por 
30 segundos (s), 56°C por 30 s (anelamento dos oligos), 72°C por 1 min 
(extensão); e uma extensão final a 72°C por 10 min. Em seguida, as amostras 
foram analisadas adicionando-se loading buffer 5X (50% glicerol, 0,125% azul de 
bromofenol, 0,125% xileno cianol e 1 mM EDTA), fluoróforo GelRed 10.000X 
(Biotium - diluído 1:500 em água destilada) e aplicadas em um gel de agarose 2%  
imerso em tampão TAE 1X (Tris-Acetato-EDTA). A eficiência do tratamento com 
DNase foi avaliada pela ausência de bandas do produto ITS na reação de PCR.  
Uma vez confirmado que o tratamento com DNase foi eficiente, 400 ng do 
RNA tratado foram convertidos em cDNA com o kit SuperScript II Reverse 
Transcriptase (Invitrogen, Thermo Scientific), seguindo as recomendações do 
fabricante. Para confirmação da síntese, o cDNA foi testado por PCR com os 
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oligos ITS e a eficiência da síntese de cDNA foi avaliada pela presença do 
produto esperado visualizado em gel de agarose 2%. 
 
4.1.4. Análises dos genes diferencialmente expressos por qPCR 
Após as análises do resultado do RNA-Seq do A. niger foram selecionados 
6 genes com expressão diferencial (em relação a condição controle frutose) para 
verificar se seriam regulados por creA ou xlnR (Tabela 3). Entre os genes alvos, 
encontram-se dois transportadores, uma endo-β-1,4-glucanase (GH5), uma β-
glicosidase (GH3), e duas proteínas não caracterizadas sem peptídeo sinal. O 
gene de referência utilizado como controle interno codifica uma GTPase pequena 
(sar), que é aceito como de expressão constitutiva e seu uso aumenta a 
confiabilidade na análise dos resultados (Steiger et al., 2010). Os oligos para 
qPCR foram desenhados utilizando o software Primer Express v3.0.1 (Applied 
Biosystems, Thermo Scientific) a partir da sequência CDS (coding DNA 
sequence) obtida de cada gene no banco de dados do Aspergillus Genome 
Database (AspGD, http://www.aspgd.org/). A sequência dos oligos utilizados 
estão descritos na Tabela 3. 
 
Tabela 3 - Relação de genes de A. niger analisados por qPCR e as sequências 
dos oligonucleotídeos (SP= signal peptide, peptídeo sinal). 
Gene ID Oligo Forward (5’-3’) Oligo Reverse (5’-3’) 
Função 
desconhecida    
(sem SP) 
An07g01410 AACCTCAGACTGCTCGTGACTCT ATCGCTCTTCGTAGCTCAAACTC 
Função 
desconhecida   
(sem SP) 
An18g02600 CAAAGGTTGCTTCCACGATGA GCAAGCGATGGGTCGTTTAT 
Transportador 1 An02g07610 GTTGTGGACGGCCTTTGGTA AGCAAAGGAAGCGCTGGAAT 
Transportador 3 An02g00060 GCAGATGCGGGCTGTTATG GGTACACGCCAGCTGATTTCA 
Endo-β-1,4-
glucanase (GH5) 
An01g11670 ACCTCAACCAGCGACTTTGC GAGCACGAGGGTTTGGTCTTC 
β-glicosidase (GH3) An11g00200 CCGTTTCGTCCAACATCGAT ACGAGTTGTTGATCCGCTCAT 
sarA An01g04040 CCACCAGCTTGGATTGTACCA GCCATCTGATACCTTCACCGTAT 
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Para a construção da curva padrão da qPCR, os fragmentos de cada gene 
foram primeiramente amplificados por PCR a partir do cDNA sintetizado de alguns 
tempos amostrais. Após a amplificação, as amostras foram analisadas por 
eletroforese em gel de agarose 2%, utilizando tampão TAE 1X, a 90 V por 40 min. 
Após a eletroforese, as bandas foram excisadas e em seguida purificadas 
utilizando o kit PureLink Quick Gel Extraction (Invitrogen, Thermo Scientific). Os 
produtos das reações purificados foram sequenciados na plataforma 3500xL 
Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Thermo Scientific) para confirmar se eram 
os produtos de interesse, utilizando o kit BigDye® Terminator v3.1 Cycle 
Sequencing (Applied Biosystems, Thermo Scientific), seguindo as instruções do 
fabricante. As confirmações das sequências de interesse foram realizadas 
utilizando o programa DNA Dragon - DNA Sequence Contig Assembler Software 
(http://www.dna-dragon.com/index.php), comparando-as com as sequências 
disponíveis no AspGD. A curva padrão de cada gene foi construída a partir de 
diluições seriadas na base 10 (10⁻² até 10⁻⁸) do respectivo produto de PCR 
purificado. Foram aceitas curvas padrões com mínimo de R² ≥ 0,95 e eficiência de 
amplificação dos oligos ≥ 85%. 
As reações de amplificação foram feitas no ViiA 7 Real Time PCR (Applied 
Biosystems -Thermo Scientific) com ciclagem de 10 min a 95°C (ativação inicial), 
seguido de 40 ciclos de 15 s a 95°C (desnaturação) e anelamento e extensão de 
1 min a 60°C, em um volume final de 10 μL. Foi utilizando o kit SYBR® Green 
PCR Master Mix (Applied Biosystems, Thermo Scientific), com 2 pmol de oligos 
forward e reverse (Tabela 3) e um volume diluído 10X do cDNA preparado 
anteriormente. Os ensaios foram feitos em triplicata. Os controles negativos sem 
o respectivo DNA foram submetidos ao mesmo procedimento para excluir ou 
detectar qualquer contaminação possível. A especificidade dos produtos foi 
analisada pela curva de dissociação gerada pelo software ViiA™ 7 (Applied 
Biosystems, Thermo Scientific). A normalização foi realizada dividindo-se a média 
da quantidade de transcrito de cada gene (obtidas nas réplicas) pela média das 
quantidades dos transcritos do gene normalizador (sar). A quantificação da 
expressão gênica foi feita relacionando a quantidade de produto inicial cada gene 
com o valor de Ct (cycle threshold), baseando-se na curva padrão. As réplicas 
biológicas foram comparadas pelo teste estatístico t-student não-pareado, 
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utilizando a ferramenta QuickCalcs do software online GraphPad 
(http://graphpad.com/) e considerando valores de p<0,05 como uma diferença 
estatisticamente significativa (mais de 95% de confiança). 
 
4.1.5. Sequenciamento high-throughput de RNA  
 
Após ter feito a extração, quantificação e análise da integridade do RNA 
total das amostras, o material foi enviado para uma facility de sequenciamento 
high-throughput, localizada no USC Epigenome Center, Califórnia, Estados 
Unidos. As amostras foram enriquecidas para RNA mensageiro e os transcritos 
foram sequenciados na plataforma Illumina® HiSeq 2000, gerando single-end 
reads de 50 pares de base (pb). Os dados brutos gerados foram processados 
com a ajuda do Drº. Diego Maurício Riaño-Pachón (bioinformata do CTBE). As 
reads foram pré-processadas no AlienTrimer (Criscuolo; Brisse, 2013) para 
remoção dos adaptadores e triagem das reads por tamanho (mínimo de 40 pb) e 
qualidade das bases (Q>20). Em seguida, o genoma de A. niger, disponível no 
AspGD, foi indexado pela ferramenta Bowtie2 (Langmead; Salzberg, 2012) e 
utilizado para mapear as reads com o programa TopHat2 (Kim et al., 2013).  
A partir do mapeamento, foi possível analisar a profundidade do 
sequenciamento através da saturação das junções de splicing anotadas no 
genoma pelo programa RSeQC (Wang et al., 2012). Para uma análise da 
qualidade do dado, foi feito análise da correção de Person e agrupamento. O 
coeficiente de correlação de Pearson é uma medida de associação linear que 
define a relação mútua de expressão entre os grupos de genes. Calculou-se a 
correlação entre os genes expressos entre as duas replicas biológicas de acordo 
com o substrato e ponto amostral. Essa correlação demonstra o quão similar é o 
padrão/perfil de expressão gênica entre duas amostras. Dessa forma, se esse 
coeficiente é alto (R² > 0,85) (Castro et al., 2016), as amostras são similares e 
seguem uma mesma tendência de expressão gênica. Para gerar o gráfico de 
correlação de Pearson foram utilizados os dados de saída do cuffdiff com as 
funções ggplot e geom_abline do pacote cummeRbund no R Project v3.0.2. A 
análise de dendograma foi gerada utilizando os dados de saída do cuffdiff com a 
função csDendro do pacote cummeRbund no R Project v3.0.2. 
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Para a contagem das reads mapeadas, a função FeatureCounts do pacote 
Rsubread v1.12.6 (http://bioconductor.org/) foi executada no R Project v3.0.2 
(2013) (http://www.r-project.org/), utilizando como entrada os arquivos de 
extensão BAM gerados no mapeamento. A análise da expressão diferencial foi 
realizada utilizando o programa NOISeqBIO do pacote NOISeq V2.8.0 (Tarazona 
et al., 2011). Este programa foi utilizado uma vez que é otimizado para poucas 
réplicas biológicas, sendo, portanto, apropriada para análise dos dados deste 
projeto. As reads foram normalizadas pelo método TMM (Trimmed Mean of M-
values normalization) descrito por Robinson e Oshlack (2010). Foi calculada a 
expressão diferencial dos genes na condição de crescimento em bagaço e colmo 
versus a frutose, sendo considerados diferencialmente expressos somente os 
genes com probabilidade q ≥ 95% (FDR ≤ 5%), sendo então classificados em 
hiper (log₂(fold change) ≥ 1) ou hipo-expressos (log₂(fold change) ≤- 1). A seguir, 
os genes foram anotados segundo o AspGD. Adicionalmente, foi utilizado o banco 
de dados Pfam, para verificar os possíveis motifs de genes não caracterizados 
(http://www.genome.jp/tools/motif/). Para verificar a descoberta de possíveis 
novos genes que codificam à CAZymes foi utilizada a ferramenta de anotação 
disponível no banco de dados dbCAN 
(http://csbl.bmb.uga.edu/dbCAN/annotate.php). Por fim, para analisar se o produto 
de um gene pode ser secretado, foi observada a presença de peptídeo sinal pelo 
programa de predição SignalP v4.1 (http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP). 
 
4.2. Análise do secretoma de A. niger crescido em biomassa de cana-
de-açúcar 
 
Além da análise do transcriptoma do fungo crescido em colmo e bagaço, foi 
analisado também o secretoma, atividade enzimática do sobrenadante e os 
açúcares liberados após a ação das enzimas hidrolíticas. A metodologia utilizada 
está descrita no manuscrito publicado na revista Plos One (Anexo I). 
Sucintamente, o sobrenadante separado do micélio/substrato foi utilizado para 
análise das proteínas secretadas por espectrometria de massas (LTQ Velos 
Orbitrap), para ensaios enzimáticos com substratos específicos (método DNS) e 
para quantificar os açúcares solúveis liberados pela degradação da biomassa por 
cromatografia de troca iônica de alta resolução (HPAEC-PAD). 
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5. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
5.1. Análise da expressão gênica global de A. niger crescido em 
biomassa de cana-de-açúcar 
 
A tecnologia para produção de biocombustível de segunda geração 
necessita, entre outros processos e componentes, da utilização de grandes 
quantidades de enzimas para degradar a biomassa lignocelulósica, o que o torna 
economicamente inviável. Atualmente, diversos estudos voltados para a 
otimização da produção de coquetéis enzimáticos utilizam principalmente 
indutores simples, tais como lactose ou xilose, que não induzem a expressão de 
todas as enzimas necessárias para a eficaz degradação de todos os substratos 
recalcitrantes que podem ser utilizados para a produção do etanol 2G (Pullan et 
al., 2014). Assim, vários trabalhos estão focados em estudar as enzimas e 
proteínas que os fungos naturalmente secretam quando utilizam uma determinada 
biomassa lignocelulósica como fonte exclusiva de carbono. Estes estudos podem 
ajudar na confecção de coquetéis enzimáticos mais racionais, específicos e 
adequados às características de cada matéria-prima utilizada (Pullan et al., 2014). 
Adicionalmente, estes trabalhos também têm como objetivo entender a 
resposta metabólica e os mecanismos regulatórios do micro-organismo durante o 
crescimento em substrato recalcitrante. Entretanto, a maioria destes estudos são 
realizados em pontos “tardios”, iniciando após 24 horas de crescimento (Delmas et 
al., 2012; Ries et al., 2013; Pullan et al., 2014), o que impede verificar os genes 
que estão sendo regulados em tempos precoces e que fazem parte da resposta 
inicial do fungo à presença de polissacarídeos complexos. Além disso, estes 
trabalhos utilizam biomassa com potencial de ser utilizado em diferentes países, 
como a palha de trigo (Delmas et al., 2012; Ries et al., 2013) e salgueiro (Pullan et 
al., 2014). No caso do Brasil, a biomassa vegetal mais abundante para a produção 
do etanol 2G é derivada da cana. Assim, este é o primeiro trabalho que utilizou a 
abordagem de RNA-Seq para verificar a expressão diferencial de A. niger após 6, 
12 e 24 horas de crescimento em colmo e bagaço explodido de cana-de-açúcar. 
Isso possibilitará uma visão dos genes que são regulados e expressos em tempos 
iniciais, aumentando o conhecimento sobre os mecanismos pelos quais as 
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enzimas de interesse biotecnologico são reguladas e como o metabolismo do 
fungo se altera neste processo.  
Nos dados de RNA-seq foram obtidos, em média, 42 milhões de reads por 
amostra, onde mais de 93% foram mapeadas contra o genoma de A. niger CSB 
513.88 (Tabela 4). O volume de dados sequenciados foi suficiente para cobrir o 
tamanho do genoma de A. niger (33,9 Mb), no mínimo, em 60 vezes. No trabalho 
realizado por Delmas e colaboradores (2012), A. niger foi submetido a crescimento 
em três condições fisiológicas diferentes: (i) período de repressão por carbono em 
glicose por 48 horas (condição controle), (ii) exposição a substrato recalcitrante 
(palha de trigo) por 24 horas (iii) e crescimento em palha de trigo por 24 horas 
seguido de repressão por carbono em glicose por 5 horas. Como resultado foram 
obtidos uma média de 1,5 milhões de reads por amostra, suficientes para cobrir o 
genoma de A. niger apenas em 3 vezes, sendo evidente que a quantidade de 
dados obtida neste trabalho é muito superior, garantindo uma confiabilidade nos 
mesmos. 
 
Tabela 4 – Resultados obtidos do sequenciamento do transcriptoma de A. niger crescido 
em bagaço (B), colmo de cana-de-açúcar (C) e frutose (F, controle) por 6, 12 e 24 horas 
(h). Para cada substrato e réplica biológica está descriminado o número de reads brutas 
geradas, filtradas por qualidade (limpas), mapeadas e a cobertura do genoma obtida. 
Amostra Réplica Total reads 
Reads 
Limpas 
Reads 
Mapeadas 
Reads 
Mapeadas 
(%) 
GB 
Mapeados 
Cobertura 
Genoma  
B6h 
1 53.199.959 50.226.211 47.074.480 93,7 2,35 69,43 
2 51.707.371 49.175.677 46.044.053 93,6 2,30 67,91 
B12h 
1 46.474.147 44.552.275 41.746.470 93,7 2,09 61,57 
2 38.706.128 34.424.417 32.386.774 94,1 1,62 47,77 
B24h 
1 47.878.124 43.367.253 40.789.491 94,1 2,04 60,16 
2 50.390.547 44.968.450 42.377.230 94,2 2,12 62,50 
C6h 
1 53.741.299 47.960.405 44.834.308 93,5 2,24 66,13 
2 46.595.228 41.892.877 39.083.679 93,3 1,95 57,65 
C12h 
1 47.579.020 43.257.307 40.701.201 94,1 2,04 60,03 
2 47.567.206 44.904.948 42.160.720 93,9 2,11 62,18 
C24h 
1 48.343.280 45.230.245 42.218.083 93,3 2,11 62,27 
2 51.705.385 48.715.455 45.569.819 93,5 2,28 67,21 
F24h 
1 49.892.640 44.677.016 41.137.476 92,1 2,06 60,67 
2 53.481.996 48.225.948 44.475.914 92,2 2,22 65,60 
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Adicionalmente, verificamos que a profundidade do sequenciamento foi 
adequada para todas as amostras, uma vez que quando se verificou a saturação 
de junções exon-exon todas as amostras atingiram a saturação (representada 
pela amostra frutose 24 h, réplica 1, Figura 12), ou seja, mesmo que um número 
maior de reads fossem sequenciadas, isso não aumentaria significativamente a 
detecção das junções (Kim et al., 2011; Sims et al., 2014), o que novamente 
mostra a qualidade dos resultados obtidos.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 12. Análise da saturação de junções exon-exon da amostra frutose 24h 
(réplica 1), mostrando que um maior número de sequências não aumentaria a detecção 
destas junções. O mesmo padrão de saturação de junções exon-exon foi obtido para 
todas as amostras. 
 
Por fim, para verificar a reprodutibilidade das réplicas biológicas foi 
calculada a correlação de Pearson para cada uma das condições estudadas, 
exemplificada na Figura 13 pela réplica 1 de frutose, e foi feito uma clusterização 
das amostras (Figura 14). A correlação obtida (r²) foi alta em todas as condições 
(média >0,92). A análise de agrupamento confirma a consistência das réplicas 
biológicas, uma vez que elas estão agrupadas por tempo amostral (exceção 
bagaço 12 h), em ramos diferentes de acordo com cada substrato, o que indica 
que o fungo respondeu diferentemente a cada tipo de fonte de carbono, sendo a 
condição frutose a mais distinta (Figura 14). Juntos estes resultados confirmam a 
qualidade dos dados obtidos neste trabalho. 
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Figura 13. Gráfico mostrando a alta correlação (r²=0,992) obtida entre as réplicas 
da condição de crescimento em frutose, o que demonstra a reprodutibilidade dos dados 
de RNA-seq gerados. Resultados similares foram obtidos para as demais amostras 
(dados não mostrados). 
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Figura 14. Representação do agrupamento das réplicas biológicas de A. niger 
crescido em frutose (F), colmo (C) e bagaço (B) por 6, 12 e 24 horas (h). As amostras 
foram agrupadas primordialmente pelo tipo de fonte de carbono utilizada para 
crescimento, e as réplicas de cada tempo amostral agruparam de maneira coerente. 
 
Uma vez verificada a qualidade dos dados, foi calculada a expressão 
diferencial dos genes na condição de crescimento em bagaço e colmo versus a 
em frutose, sendo classificados em hiper (log₂(fold change) ≥ 1) ou hipo-
expressos (log₂(fold change) ≤ - 1), como representado na Figura 15. No geral foi 
observada uma quantidade semelhante de genes que tiveram a expressão 
alterada nas condições de crescimento analisadas.  
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Figura 15. Número de genes de A. niger diferencialmente expressos em bagaço 
(B) e colmo (C), após 6, 12 e 24 horas (h) de crescimento. 
 
Comparando os dados com o de Souza e colaboradores (2011), que 
analisaram o transcriptoma de A. niger crescido em bagaço por microarray, com o 
mesmo cut-off de fold change (duas vezes), vemos que a quantidade de genes 
regulados está bem diferente, tendo sido identificado um número muito maior de 
genes no presente trabalho (hiper: B6h, 1992 x 631; B12h, 2107 x 747; B24h, 
2400 x 847; hipo: B6h, 2204 x 784; B12h 2070 x 790; B24h, 2562 x 1521). Como 
mencionado anteriormente, a tecnologia de RNA-seq possui diversas vantagens 
em relação ao microarray, e estas diferenças encontradas podem ser uma 
consequência disso. 
Devido ao grande volume de dados gerado (Figura 15), os estudos foram 
centrados nos genes hiper-expressos, uma vez que provavelmente representam 
os relacionados à degradação do bagaço e/ou colmo. Estes genes foram 
categorizados em: (i) CAZymes, (ii) transportadores, (iii) fatores de transcrição 
(FT), e genes de função desconhecida com (iv) e sem peptídeo sinal (v). A 
categoria (i) é a mais importante, como discutido no item 2.2., pois são as 
enzimas envolvidas diretamente na degradação dos substratos recalcitrantes; (ii) 
o sistema de transporte tem papel essencial no metabolismo, sendo responsável 
pela a absorção dos sacarídeos que serão utilizados pelo fungo; (iii) os fatores de 
transcrição são importantes pois são responsáveis pela ativação ou inibição de 
genes envolvidos neste metabolismo; (iv) e (v) genes desconhecidos, isto é, sem 
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função descrita no AspGD ou domínio de proteína conhecida, com e sem 
peptídeo sinal, mas que por estarem hiper-expressos podem estar envolvidos 
direta ou indiretamente na degradação de polissacarídeos complexos.  
Primeiramente, para ter uma visão geral sobre os genes hiper regulados, 
nas Tabelas de 5 a 10 são apresentados os 20 genes mais expressos em cada 
condição de crescimento analisada. Pode-se perceber que as CAZymes são os 
genes mais hiper-expressos em praticamente todas as condições, exceto 
curiosamente em bagaço 12 (Tabela 06) e 24 horas (Tabela 07). 
Interessantemente, as hemicelulases β-D-xilosidase, endo-1,4-xilanase, e feruloil 
esterase e as celulases 1,4-β-celobiosidase, celobiohidrolases (CBH) A e B foram 
fortemente induzidas em todas as condições, estando entre as mais expressas na 
maioria dos pontos amostrados. A enzima β-D-xilosidase (An01g09960, GH3) 
hidrolisa o polímero de xilano liberando xilose (Cleemput et al., 1997). A feruloil 
esterase (An09g00120, CE5) hidrolisa os grupos fenólicos do polímero de 
arabinoxilano, abrindo a estrutura da parede celular, tornando-a acessível às 
enzimas hidrolíticas (Hermoso et al., 2004). A endo-1,4-xilanase (An01g00780, 
GH11) é altamente específica e cliva as pontes glicosídicas da cadeia carbônica 
despolimerizando o xilano liberando xilo-oligossacarídeos, e é considerada capaz 
de passar através poros da rede de hemicelulose, devido ao seu pequeno 
tamanho molecular (Sharma; Kumar, 2013). A 1,4-β-celobiosidase (An12g02220, 
GH6), celobiohidrolase A (An07g09330, GH7) e celobiohidrolase B (An01g11660, 
GH7) possuem domínios de ligação de celulose (CBD) e hidrolisam a celobiose e 
celooligossacarídeos em glicose (Gielkens et al., 1999). Assim, todas estas 
enzimas são essenciais para a hidrólise da biomassa, o que justifica a alta 
expressão e presença em pontos precoces de crescimento. Nas Tabelas 05 a 10 
também é possível notar hiper-expressos genes que codificam a vários 
transportadores e proteínas acessórias, como as hidrofobinas (comentadas mais 
adiante). Além disso, observa-se diversos genes que codificam à proteína sem 
função conhecida entre as mais hiper-expressas, especialmente em bagaço 12 
(Tabela 06) e 24 horas (Tabela 07). Curiosamente, uma destas proteínas, 
An09g00130 (log2 fold change B6h: 7,29; B12h: 6,08; C6h: 9,45; C12h: 8,69; 
C24h: 6,49), sem peptídeo sinal, não começa sua sequência de proteína com 
uma metionina e possui apenas 63 aminoácidos. Se esta proteína não está bem 
anotada e/ou é funcional precisa ser investigado.
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Tabela 5 - Os 20 genes mais hiper-expressos em A. niger, na condição bagaço 6 
horas. O ID e a descrição (description) é a disponível no AspGD. É mostrado a 
categoria do gene (category) e o log2 do fold change em relação a condição de 
crescimento em frutose. 
ID AspGD Description Category 
Log2 
(Fold 
Change) 
An12g02220 Putative cellulose 1,4-beta-cellobiosidase CAZy 11,59 
An09g00560 
Ortholog(s) have role in gliotoxin biosynthetic 
process 
Known function 9,91 
An11g07320 Activity: glyoxylases II Known function 9,72 
An01g00780 Endo-1,4-xylanase CAZy 9,42 
An09g00550 MSF Sugar (and other) transporter Transporter 9,16 
An08g01760 Exocellobiohydrolase CAZy 9,03 
An14g02760 Endoglucanase A/ endo-β-1,4-glucanase CAZy 9,02 
An09g00590 
FAD dependent oxidoreductase / Putative 
salicylate hydroxylase 
Known function 8,90 
An09g00840 
Putative cell wall galactomannoprotein, 
Hydrophobic surface binding protein A domain 
Known function 8,56 
An11g07040 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 8,56 
An09g00540 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 8,54 
An12g04610 Putative endoglucanase IV CAZy 8,49 
An01g11660 Cellobiohydrolase B CAZy 8,45 
An15g03550 
Has domain(s) with predicted hydrolase 
activity, hydrolyzing O-glycosyl compounds 
activity and role in carbohydrate metabolic 
process  
CAZy 8,24 
An01g09960 Beta-D-xylosidase CAZy 8,24 
An12g05010 Acetyl xylan esterase CAZy 8,22 
An12g02550 Feruloil esterase CAZy 8,15 
An09g04370 
ORF, Uncharacterized with DUF2236 Domain 
without Signal Peptide 
Unknown without 
SP 
8,08 
An01g11670 Endoglucanase A CAZy 8,00 
An08g09150 Glutathione S-transferase Known function 7,98 
SP= signal peptide, peptídeo sinal 
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Tabela 6 - Os 20 genes mais hiper-expressos em A. niger, na condição bagaço 
12 horas. O ID e a descrição (description) é a disponível no AspGD. É mostrado a 
categoria do gene (category) e o log2 do fold change em relação a condição de 
crescimento em frutose. 
ID AspGD Description Category 
Log2 
(Fold 
Change) 
An12g07430 Extracellular dioxygenase Known function 10,79 
An12g02220 Putative cellulose 1,4-beta-cellobiosidase CAZy 10,76 
An11g07320 Activity: glyoxylases II Known function 9,74 
An11g07040 Proteína hipotética com signalp Unknown with SP 9,60 
An07g00010 Ethd domain Known function 8,91 
An02g14370 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 8,89 
An16g06520 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 8,82 
An03g02400 
Hydrophobin similar to dewa of A. nidulans; 
highly expressed in dormant conidia 
Known function 8,79 
An09g00840 
Putative cell wall galactomannoprotein, 
Hydrophobic surface binding protein A 
domain 
Known function 8,68 
An09g00560 
Ortholog(s) have role in gliotoxin biosynthetic 
process 
Known function 8,61 
An12g04610 Putative endoglucanase IV CAZy 8,35 
An11g07340 O-methyl transferases Known function 8,34 
An08g09150 Glutathione S-transferase Known function 8,28 
An09g00540 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 8,15 
An03g02360 Putative hydrophobin Known function 8,14 
An09g02980 Tyrosinase central domain protein Known function 8,09 
An07g00510 
CBM13 / N-acetylglucosaminyl 
phosphatidylinositol deacetylase 
Known function 8,01 
An11g07050 
ORF, Uncharacterized with DUF3328 Domain 
without Signal Peptide 
Unknown without 
SP 
7,97 
An08g01760 Exocellobiohydrolase CAZy 7,97 
An15g03550 
Has domain(s) with predicted hydrolase 
activity, hydrolyzing O-glycosyl activity and 
role in carbohydrate metabolic process  
CAZy 7,84 
SP= signal peptide, peptídeo sinal 
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Tabela 7 - Os 20 genes mais hiper-expressos em A. niger, na condição bagaço 
24 horas. O ID e a descrição (description) é a disponível no AspGD. É mostrado a 
categoria do gene (category) e o log2 do fold change em relação a condição de 
crescimento em frutose. 
ID AspGD Description Category 
Log2 
(Fold 
Change) 
An11g07040 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 9,90 
An11g07320 Activity: glyoxylases II Known function 9,01 
An11g07050 
ORF, Uncharacterized with DUF3328 Domain 
without Signal Peptide 
Unknown without SP 8,95 
An09g00540 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 8,82 
An09g00560 
Ortholog(s) have role in gliotoxin 
biosynthetic process 
Known function 8,61 
An11g07030 
Similarity to plasma membrane protein 
Pth11 -Magnaporthe grisea 
Known function 8,23 
An02g14370 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 7,86 
An15g04270 Putative quinate transport protein Other transporter 7,85 
An02g13640 Transmembrane alpha-helix domain Known function 7,77 
An10g00620 
Has domain(s) with predicted branched-
chain-amino-acid transaminase activity, 
catalytic activity and role in branched-chain 
amino acid metabolic process, metabolic 
process 
Known function 7,64 
An03g02400 
Hydrophobin similar to dewa of A. Nidulans; 
highly expressed in dormant conidia 
Known function 7,57 
An12g10680 
Has domain(s) with predicted 
oxidoreductase activity and role in metabolic 
process. Não deu nada dbcan 
Known function 7,55 
An12g10670 Putative lyase Known function 7,46 
An15g01590 
Putative 2-aminobenzenesulfonate 
dioxygenase large subunit 
Known function 7,45 
An09g02980 Tyrosinase central domain protein Known function 7,45 
An11g07340 O-methyl transferases Known function 7,45 
An08g09750 Putative alcohol dehydrogenase Known function 7,40 
An12g02220 Putative cellulose 1,4-beta-cellobiosidase CAZy 7,40 
An05g01730 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 7,39 
An03g01770 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 7,31 
SP= signal peptide, peptídeo sinal 
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Tabela 8 - Os 20 genes mais hiper-expressos em A. niger, na condição colmo 6 
horas. O ID e a descrição (description) é a disponível no AspGD. É mostrado a 
categoria do gene (category) e o log2 do fold change em relação a condição de 
crescimento em frutose. 
ID AspGD Description Category 
Log2 
(Fold 
Change) 
An12g02540 Lytic polysaccharide monooxygenase CAZy 10,04 
An12g02550 Feruloyl esterase CAZy 9,99 
An03g00940 Endo-1,4-beta-xylanase CAZy 9,88 
An09g00120 Feruloyl esterase CAZy 9,85 
An01g00780 Endo-1,4-xylanase CAZy 9,78 
An12g05010 Acetyl xylan esterase CAZy 9,73 
An09g00840 
Putative cell wall galactomannoprotein, 
Hydrophobic surface binding protein A 
domain 
Known function 9,71 
An10g00790 
Extracellular GDSL-like 
lipase/acylhydrolase 
Unknown with SP 9,68 
An03g00960 
1,4-beta-D-arabinoxylan 
arabinofuranohydrolase axha 
CAZy 9,61 
An12g02220 Putative cellulose 1,4-beta-cellobiosidase CAZy 9,61 
An01g09960 Beta-D-xilosidase CAZy 9,60 
An08g01760 Exocellobiohydrolase CAZy 9,56 
An09g01190 Endo-l,5-alpha-L-arabinase CAZy 9,49 
An09g00130 
ORF, Uncharacterized without Signal 
Peptide  
Unknown without SP 9,45 
An09g04370 
ORF, Uncharacterized with DUF2236 
Domain without Signal Peptide 
Unknown without SP 9,41 
An14g02760 Endoglucanase A/ endo-β-1,4-glucanase CAZy 9,39 
An10g00970 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 9,38 
An15g02300 Alpha-arabinofuranosidase B CAZy 9,30 
An16g00540 
Has domain(s) with predicted catalytic 
activity 
CAZy 9,25 
An14g05800 Secreted alpha-glucuronidase CAZy 9,22 
SP= signal peptide, peptídeo sinal 
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Tabela 9 - Os 20 genes mais hiper-expressos em A. niger, na condição colmo 12 
horas. O ID e a descrição (description) é a disponível no AspGD. É mostrado a 
categoria do gene (category) e o log2 do fold change em relação a condição de 
crescimento em frutose.  
ID AspGD Description Category 
Log2 
(Fold 
Change) 
An12g02220 Putative cellulose 1,4-beta-cellobiosidase CAZy 13,10 
An08g01760 Exocellobiohydrolase CAZy 11,59 
An01g00780 Endo-1,4-xylanase CAZy 11,28 
An14g02760 Endoglucanase A/ endo-β-1,4-glucanase CAZy 10,57 
An12g02550 Feruloyl esterase CAZy 10,52 
An16g00540 Has domain(s) with predicted catalytic activity CAZy 10,47 
An12g05010 Acetyl xylan esterase CAZy 9,96 
An03g00940 Endo-1,4-beta-xylanase CAZy 9,95 
An09g00840 
Putative cell wall galactomannoprotein, 
Hydrophobic surface binding protein A domain 
Known function 9,89 
An09g00120 Feruloyl esterase CAZy 9,83 
An10g00970 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown with SP 9,75 
An01g09960 Beta-D-xylosidase CAZy 9,67 
An10g00790 Extracellular GDSL-like lipase/acylhydrolase Unknown with SP 9,59 
An03g00960 
1,4-beta-D-arabinoxylan 
arabinofuranohydrolase axha 
CAZy 9,58 
An07g08940 
Has domain(s) with predicted hydrolase 
activity, hydrolase activity, acting on ester 
bonds activity and role in lipid metabolic 
process 
CAZy 9,24 
An12g04610 Putative endoglucanase IV CAZy 9,22 
An14g05800 Secreted alpha-glucuronidase CAZy 9,05 
An01g11670 Endoglucanase A CAZy 8,81 
An01g11660 Cellobiohydrolase B CAZy 8,78 
An09g00130 ORF, Uncharacterized with Signal Peptide Unknown without SP 8,69 
SP= signal peptide, peptídeo sinal 
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Tabela 10 - Os 20 genes mais hiper-expressos em A. niger, na condição colmo 24 
horas. O ID e a descrição (description) é a disponível no AspGD. É mostrado a 
categoria do gene (category) e o log2 do fold change em relação a condição de 
crescimento em frutose. 
ID AspGD Description Category 
Log2 
(Fold 
Change) 
 
An12g02220 Putative cellulose 1,4-beta-cellobiosidase CAZy 12,13  
An08g01760 Exocellobiohydrolase CAZy 10,15  
An09g00840 
Putative cell wall galactomannoprotein, 
Hydrophobic surface binding protein A domain 
Known function 9,95 
 
An12g04610 Putative endoglucanase IV CAZy 9,58  
An01g00780 Endo-1,4-xylanase CAZy 9,54  
An14g02760 Endoglucanase A/ endo-β-1,4-glucanase CAZy 9,20  
An16g00540 Has domain(s) with predicted catalytic activity CAZy 9,03  
An09g00120 Feruloyl esterase CAZy 8,93  
An01g11670 Endoglucanase A CAZy 8,88  
An12g05010 Acetyl xylan esterase CAZy 8,86  
An07g08940 
Has domain(s) with predicted hydrolase 
activity, hydrolase activity, acting on ester 
bonds activity and role in lipid metabolic 
process 
CAZy 8,79 
 
An12g02550 Feruloyl esterase CAZy 8,75  
An03g00940 Endo-1,4-beta-xylanase CAZy 8,15  
An12g02540 Lytic polysaccharide monooxygenase CAZy 7,98  
An10g00790 Extracellular GDSL-like lipase/acylhydrolase Unknown with SP 7,94  
An03g00960 
1,4-beta-D-arabinoxylan 
arabinofuranohydrolase axha 
CAZy 7,85 
 
An12g05710 L-fucose Major Facilitator Superfamily Transporter 7,83  
An07g08950 Endo-β-1,4-glucanase B CAZy 7,78  
An15g04270 Putative quinate transport protein Other transporter 7,77  
An01g11660 Cellobiohydrolase B CAZy 7,72  
SP= signal peptide, peptídeo sinal 
 
A Figura 16 apresenta a porcentagem de cada categoria de genes hiper-
expressos em A. niger. Como pode-se observar a maior porcentagem dos genes 
pertence a categoria “outros” (em média 51%), que se refere a genes do 
metabolismo geral do fungo que foi modificado em resposta a crescimento em 
substrato recalcitrante, como por exemplo, metabolismo de nitrogênio ou 
biossíntese e processamento de ácidos nucléicos. A segunda maior categoria é 
de proteínas desconhecidas sem peptídeo sinal representando aproximadamente 
32% dos genes diferencialmente expressos. A categoria das CAZymes representa 
aproximadamente 13% dos genes hiper-expressos, proteína sem função 
63 
 
conhecida com peptídeo sinal em média 4%. Os transportadores representam 
quase 2% e os menos representados são os fatores de transcrição com cerca de 
1%. Estas categorias serão melhores discutidas individualmente nos itens abaixo. 
 
 
 
 
Figura 16. Proporção de genes hiper-expressos identificados no transcriptoma de 
A. niger crescido em bagaço (B) e colmo (C), após 6, 12 e 24 horas (h), agrupados em 
seis categorias. SP= signal peptide, peptídeo sinal. 
 
 
5.1.1. Perfil transcricional de CAZymes e proteínas acessórias 
 
Para verificar quantas CAZymes estavam sendo hiper-expressas nas 
condições de crescimento analisadas, foi utilizada como base o trabalho de Beinot 
e colaboradores (2015), que fizeram uma reanálise dos genes que codificam às 
CAZymes preditos no genoma de A. niger. Foi verificado que esta espécie possui 
452 enzimas, sendo 240 GHs (distribuídas em 53 famílias), 118 GTs (30 famílias), 
64 AAs (9 famílias), 22 CEs (8 famílias) e 8 PLs (2 famílias) (Figura 17 A e B). No 
transcriptoma de A. niger crescido em colmo e bagaço, foram identificados no 
total 235 genes diferencialmente expressos que codificam para CAZymes, sendo 
155 GHs (49 famílias), 21 GTs (12 famílias), 18 CEs (6 famílias), 36 AAs (8 
famílias, a AA4 foi a única não hiper-expressa), 6 PLs (2 famílias) (Figura 17 A e 
B). Das 72 famílias descritas no genoma de A. niger com potencial de degradar 
biomassa (GH, CE, PL e AA), 65 famílias foram hiper-expressas, representando 
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aproximadamente 90% das famílias de CAZy preditas. Os genes que codificam às 
principais enzimas voltadas para a desconstrução da celulose, bem como as 
principais hemicelulases com afinidade para xilano, xiloglicano, manano e 
arabinoxilano, apresentaram uma alta expressão e foram expressas em ambos os 
substratos, em todos os pontos amostrais (Tabela 11), o que indica que a 
resposta para degradação do substrato recalcitrante já se inicia em 6 horas.  
 
Figura 17. Comparação entre o número de genes e famílias de CAZymes preditas 
no genoma de A. niger e transcritos em colmo e/ou bagaço. A: Genes que codificam à 
CAZymes divididos em suas respectivas famílias. B Famílias de CAZy preditas no 
genoma e transcritas quando crescido em colmo e/ou bagaço. 
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Tabela 11 - Genes que codificam à CAZymes hiper-expressos identificadas no transcriptoma de A. niger crescido em bagaço (B) e 
colmo (C), após 6, 12 e 24 horas (h). A expressão é apresentada como o log₂ do fold change (FC) em relação a condição de 
crescimento em frutose. A identificação (ID) e a descrição (description) de cada CAZyme é a disponível no banco de dados do 
AspGD. Foi verificado a família CAZy de cada enzima e a presença ou ausência de peptídeo sinal (SP). 
ID AspGD Description 
CAZY 
Family 
SP 
B6h 
log2 
(FC) 
B12h 
log2 
(FC) 
B24h 
log2 
(FC) 
C6h 
log2 
(FC) 
C12h 
log2 
(FC) 
C24h 
log2 
(FC) 
An01g00860 Multicopper blue proteins such as laccase and ascorbate oxidase AA1 Yes      4,9 
An01g13660 Laccase-like multicopper oxidase Cu-oxidase Multicopper oxidase AA1 Yes 6 5,7 7,2 6,1 6,4 7 
An01g14010 Laccase-like multicopper oxidase AA1 Yes  1,2 1,2    
An05g02340 Putative multicopper oxidase AA1 Yes     1,6 2,1 
An08g08450 Putative multicopper oxidase AA1 Yes 1,1  1,9 1 1,2 1,3 
An14g05370 Putative multicopper oxidase AA1 Yes 2,7 3,2 3,4  1,9  
An18g02690 Dihydrogeodin oxidase AA1 No 3,4 3,2 4,5 3,3 2,5 2,4 
An09g05170 Has domain(s) with predicted viral capsid localization AA11 Yes 1,6 2,5 1,8 1,7 2,1 2,2 
An15g02350 Orf, uncharacterized AA11 Yes 3,7 6,7 5,1 1,1 4,6 1,8 
An08g08720 With predicted heme binding, peroxidase activity and role in oxidation-reduction process AA2 No 1,4 1,1 1,4 1,2 1,4 1,8 
An02g11560 
Has domain(s) with predicted flavin adenine dinucleotide binding, oxidoreductase activity, 
acting on CH-OH group of donors activity and role in oxidation-reduction process 
AA3 Yes 2,5 3,1 4,2 1,8 1,8 3,4 
An04g02980 
Has domain(s) with predicted choline dehydrogenase activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors activity and role in 
alcohol metabolic process, oxidation-reduction process, AA3-2 
AA3 No 1,9 2,4 1,5 1,3  1 
An04g08890 Putative aryl-alcohol oxidase AA3 No 2,9 2,9 3,9 2,3 2,7 2,9 
An08g08250 
Has domain(s) with predicted choline dehydrogenase activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors activity and role in 
alcohol metabolic process, oxidation-reduction process 
AA3 No 1,2 
 
2,1   
 
An12g03440 Glucose oxidase AA3 Yes  1,5     
An12g04530 
Has domain(s) with predicted choline dehydrogenase activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors activity and role in 
alcohol metabolic process, oxidation-reduction process, AA3-2 
AA3 No   1,5    
An12g07280 
Has domain(s) with predicted choline dehydrogenase activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors activity and role in 
alcohol metabolic process, oxidation-reduction process  
AA3 No 1,9 2,4 3    
An12g10020 
Has domain(s) with predicted choline dehydrogenase activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors activity and role in 
alcohol metabolic process, oxidation-reduction process 
AA3 No 3,6 2,5 1,9 3,3 2,5 2 
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ID AspGD Description 
CAZY 
Family 
SP 
B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An14g02940 
Ortholog(s) have role in conidiophore development, oxidation-reduction process and 
intracellular localization 
AA3 No 5,5 4,7 4,4 4,4 3,8 3,6 
An15g02200 Alcohol oxidase AA3 No     1,1  
An15g03100 Has domain(s) with predicted choline dehydrogenase activity AA3 No  1,5 2,3   1,9 
An16g05660 
Has domain(s) with predicted choline dehydrogenase activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors activity and role in 
alcohol metabolic process, oxidation-reduction process 
AA3 Yes 2,8 2,1 2,8 2,3 2,4 2,4 
An16g09050 
Ortholog(s) have choline:oxygen 1-oxidoreductase activity, role in choline catabolic 
process and intracellular localization 
AA3 No 2,9 3,8 3 
 
 
 
An18g00940 
Has domain(s) with predicted choline dehydrogenase activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors activity and role in 
alcohol metabolic process, oxidation-reduction process 
AA3 No 1,4 1,7 1,6 1,7 1,4 1,3 
An18g01120 
Predicted choline dehydrogenase activity, flavin adenine dinucleotide binding, 
oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors activity and role in alcohol 
metabolic process, oxidation-reduction process 
AA3 Yes 
 
1,2 
   
 
An18g05480 Alcohol oxidase AA3 No 7,4 6,6 5,9 8,5 6,9 7 
An01g05340 
Ortholog(s) have histone binding activity, role in cellular response to brefeldin A, 
chromatin silencing at silent mating-type cassette and cytosol, extracellular region, 
membrane raft, mitochondrion, nucleus, plasma membrane localization 
AA6 No 2,3 2,2 3 1,9 2 1,8 
An01g14520 Glucooligosaccharide oxidase AA7 Yes 2,3   1,6  1,2 
An14g02900 Putative cellobiose dehydrogenase AA8 Yes 1,9 1,9 2,4 1,4 1,5 2,2 
An04g08550 Putative endo-glucanase AA9 Yes      1 
An08g05230 Endoglucanase-4 com AA9 Yes 2,2 1,6  2,8 4,1 4,1 
An12g02540 Lytic polysaccharide monooxygenase AA9 Yes 5,4 6,6  10 8,7 8 
An12g04610 Putative endoglucanase IV AA9 Yes 8,5 8,3 4,8 5,3 9,2 9,6 
An14g02670 Lytic polysaccharide monooxygenase AA9 Yes 1,7   2,6 3,4 3,6 
An15g04570 Putative endoglucanase IV AA9 Yes    3,3 2,8 2,1 
An15g04900 Putative endo-glucanase AA9 Yes 2,2 1,8  2,4 2,3 3,4 
An07g03100 
S-formylglutathione hydrolase activity, role in formaldehyde catabolic process and cytosol 
localization 
CE1 No 1 
   
  
An12g05010 Acetyl xylan esterase CE1 Yes 8,2 6,6 5,7 9,7 10 8,9 
An12g02550 Feruloyl esterase CE1 Yes 8,2 7,4 5,1 10 10,5 8,7 
An04g09360 Has domain(s) with predicted hydrolase activity CE12 Yes 1,7 1,1  3 2,7 2,7 
An09g02160 Rhamnogalacturonan acetylesterase activity and role in pectin catabolic process CE12 Yes 5 4,4 3,4 7,8 6,7 6,3 
An02g02540 Putative pectin acetylesterase CE16 Yes       4,5 2,5 1,3 
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An07g08940 
Has domain(s) with predicted hydrolase activity, hydrolase activity, acting on ester bonds 
activity and role in lipid metabolic process 
CE16 Yes 6,7 5,2 3,9 9 9,2 8,8 
An02g00730 
Ortholog(s) have cutinase activity, triglyceride lipase activity and role in cellular 
carbohydrate catabolic process, triglyceride catabolic process 
CE5 Yes       3,4 1,8 3 
An09g00120 Feruloyl esterase CE5 Yes 7,8 6,9 5,9 9,8 9,8 8,9 
An09g00790 Acetylxylan esterase CE5 Yes       1,4     
An09g01010 Acetylxylan esterase CE5 Yes    2,1   
An11g00110 
Ortholog(s) have cutinase activity, triglyceride lipase activity and role in cellular 
carbohydrate catabolic process, triglyceride catabolic process 
CE5 Yes       2,6     
An14g02170 
Ortholog(s) have cutinase activity, triglyceride lipase activity and role in cellular 
carbohydrate catabolic process, triglyceride catabolic process  
CE5 Yes 3 3 
 
6,5 6,6 5,5 
An02g12505 Pectinesterase family protein CE8 Yes 2   1,1 6,4 4,3 2,7 
An03g06310 Pectin esterase CE8 Yes    8,7 5,5  
An04g09690 Pectin methylesterase CE8 No 2,2 1,5   7 5,3 4,3 
An11g00130 Orf, uncharacterized CE8 No 1,6 1,1  1,5 1,2  
An16g09040 
Has domain(s) with predicted N-acetylglucosamine-6-phosphate deacetylase activity, 
hydrolase activity, hydrolase activity, acting on carbon-nitrogen (but not peptide) bonds 
activity and role in N-acetylglucosamine metabolic process 
CE9 No 2,6 4,5 3,7 1 2,2 1,3 
An03g03740 Beta glucosidase GH1 No 2,8 1,9  2,3 3,2 3 
An04g03170 Putative beta-glucosidase GH1 Yes 6,9 4,5 5,3 8,6 7,3 6,3 
An11g02100 Beta-glucosidase GH1 Yes 6,3 5,4 4,9 7,3 6,9 6,4 
An03g00940 Endo-1,4-beta-xylanase GH10 Yes 7,9 6,4 5 9,9 10 8,1 
An01g00780 Endo-1,4-xylanase GH11 Yes 9,4 7,7 6,2 9,8 11,3 9,5 
An01g14600 Endo-1,4-beta-xylanase GH11 Yes       2,7 3,3 3,2 
An15g04550 Putative xylanase GH11 Yes 4,2 2,4 1,7 7,3 7,7 5,9 
An01g03340 Xyloglucan-specific endo-beta-1,4-glucanase GH12 Yes 5,5 4,4 3,2 6,5 7,4 6,1 
An03g05380 Putative endo-glucanase GH12 Yes    1 1,2 2,1 
An14g02760 Endoglucanase A/ endo-β-1,4-glucanase GH12 Yes 9 7,6 4,8 9,4 10,6 9,2 
An14g02920 Sem snp unsaturated rhamnogalacturonan hydrolase GH105 No 1,3  1,4 2,9 2,5 2,5 
An14g05340 Has domain(s) with predicted catalytic activity  GH105 Yes 5,5 5,5 5,3 2,5 3,3 2,1 
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An04g08730 Ortholog(s) have endoplasmic reticulum, extracellular region localization GH125 Yes 3,4 3 2,8 3,6 3 2,6 
An16g06140 Orf, uncharacterized GH128 Yes  2 3,6    
An16g07330 Weak similarity to hypothetical extracellular matrix protein GH128 Yes 4,8 7,4 6,1 2,5 5,3 2,4 
An02g13240 Putative alpha-glucosidase GH13 No      1,2 
An04g06930 Alpha-amylase GH13 Yes      1,1 
An11g03340 Acid alpha-amylase GH13 Yes 5,3 4,9  6,2 5,4 4,2 
An13g03710 Putative alpha-glucosidase GH13 No     1,1 1,3 
An14g04190 1,4-alpha-glucan branching enzyme GH13 No 1,4   1,1 1,2 1,1 
An02g03260 Putative 1,3-alpha-glucan synthase 
GH13, 
GT5 
Yes 4 4,1 3,9 1,9 2,8 2,5 
An08g04630 Orf, uncharacterized GH131 Yes    1,4 2,6 2,4 
An12g03070 Putative glucoamylase GH15  No 1,5 1,7     
An02g00850 Glucoamylase (exo-1,4-glucosidase/amyloglucosidase); beta-glucanase GH16 Yes  1,7 1,3  1,5 1,4 
An03g06550 1,4-alpha-D-glucan glucohydrolase GH16 Yes 2,4 1,3  2,8 2,4 1,7 
An14g05490 Orf, uncharacterized GH16 No   1,1 1  1,6 
An16g02850 Putative beta-glucanase GH16 Yes 1,4 1,7 2,3 2 2 2,5 
An01g04560 Beta-glucanase GH16 Yes 3,5 4,4 3,8 1,8 3,4 3,7 
An06g01530 Putative beta-glucanase GH17 Yes 1,9 4 3,2  1,9  
An07g04650 Glucan endo-1,3-beta-D-glucosidase GH17 No 2,3 2 2 1,9 2,3 2,1 
An08g03580 1,3-beta-glucanosyltransferase GH17 Yes 4 3,5 3,7 3,9 3,6 3,9 
An01g05360 Putative chitinase GH18 No 2,4 2,5 3 2 2,2 2,2 
An02g07020 Putative endochitinase GH18 Yes 5,5 6 4,9 4,4 5,3 4,9 
An02g13580 Endochitinase GH18 Yes 3,9 6,6 5,6 2,8 5,2 2,9 
An09g05920 Putative chitinase GH18 Yes  1,1 1,7    
An09g06340 
Ortholog(s) have role in conidiophore development, conidium formation, hyphal growth, 
regulation of protein secretion, response to salt stress, sporocarp development involved in 
sexual reproduction 
GH18 No 1 
 
 1,1 
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An01g01260 
Has domain(s) with predicted catalytic activity, hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds activity and role in carbohydrate metabolic process 
GH2 No  
 
 4,2 
 
1,7 
An01g06630 Beta-mannosidase GH2 Yes 3,3 3    2,7 
An02g00610 Beta-galactosidase GH2 Yes  1,1     
An05g02410 
Has domain(s) with predicted catalytic activity, hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl 
compounds activity and role in carbohydrate metabolic process  
GH2 No 1,5 1,2 1,1 1,3 1,7 2 
An11g06540 Beta-mannosidase GH2 Yes 1,5 1,7  2 2,7 2,3 
An12g01850 Beta-mannosidase GH2 No 1,8   2,6 3,6 3 
An01g01920 Beta-1,6-N-acetylglucosaminidase GH20 Yes 2,5 5,5 4,3 1,5 3,6 4,3 
An09g02240 N-Acetyl-beta-glucosaminidase GH20 Yes 1,9 2,5 1,9 2,3 3 2,6 
An01g01320 Alpha-galactosidase GH27 No 2,5   6,9 3,3  
An02g11150 Putative alpha-galactosidase variant B GH27 Yes 4,1 2,6 1,3 5,2 5 3,9 
An06g00170 Alpha-galactosidase; alpha-N-acetylgalactosaminidase variant A GH27 Yes  1,1 1 1,1 2,1 2,5 
An14g01800 Alpha-galactosidase D GH27 Yes 3,8 3,2 3,4 5,2 5,4 4,7 
An01g11520 Polygalacturonase GH28 Yes 2,2 2,7 1,1 5,8 5,2 2,5 
An01g14650 Putative exo-rhamnogalacturonan hydrolase with a predicted role in pectin degradation GH28 Yes 1,4 1,4 1,3 1,5 1,6 2,3 
An01g14670 Putative endopolygalacturonase GH28 Yes    3,9 3,9 1,5 
An02g04900 Endopolygalacturonase GH28 Yes    3,4 1,1  
An02g12450 Putative exopolygalacturonase/exoxylogalacturonan hydrolase GH28 Yes    3,3   
An03g02080 Putative exo-rhamnogalacturonan hydrolase with a predicted role in pectin degradation GH28 No    6,3 4,4 4,7 
An03g06740 Putative exopolygalacturonase B GH28 Yes 4,7 3,1 3,2 8,4 6,7 4,5 
An04g09700 Predicted polygalacturonase activity and role in carbohydrate metabolic process GH28 Yes 2,7 3 1,2 7,3 6,3 6,2 
An05g02440 Putative polygalacturonase GH28 Yes 3,2 2,2  6,8 6,1 5 
An11g04040 Putative exopolygalacturonase A GH28 Yes    5,4 4,8 2,4 
An11g06320 Polygalacturonase GH28 Yes    5,6 6,2  
An12g07500 Putative exopolygalacturonase X GH28 Yes 3,4 2,3 1,7 7 4,5 2,4 
An14g04200 Rhamnogalacturonan hydrolase GH28 Yes     1,1 1,2 
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An15g05370 Polygalacturonase II; synthesized as a precursor GH28 Yes 2,6 4 1,8 5,7 7,4 6,8 
An18g04810 Putative exo-rhamnogalacturonan hydrolase with a predicted role in pectin degradation GH28 Yes 3,6 2,2 2,3 8,6 6,3 4,2 
An06g02070 Rhamnogalacturonase B GH28  Yes 1,9 2,6 1,6 2,9 2,5 3,5 
An13g02110 Alpha-L-fucosidase GH29 No  1,1     
An01g09960 Beta-D-xilosidase GH3 Yes 8,2 6,1 4,5 9,6 9,7 7,2 
An02g07590 
Has domain(s) with predicted N-acetyltransferase activity, hydrolase activity, hydrolyzing 
O-glycosyl compounds activity and role in carbohydrate metabolic process 
GH3 No   1   1 
An07g07630 Beta-glucosidase GH3 Yes 6,3 5,5 5 6,3 5,2 5 
An11g00200 Putative beta-glucosidase precursor GH3 Yes 7,4 6,4 6,2 8,7 6,9 7,6 
An11g06090 Beta-glucosidase GH3 Yes 3,8 3,3 2,2 2,7 4,3 3,5 
An14g01770 Beta-glucosidase GH3 Yes 1,8 1,2  1,8   
An11g06080 Beta-glucosidase GH3 No 4 3,2 1,9 5,1 4,2 3,5 
An17g00300 Bifunctional xylosidase-arabinosidase GH3 Yes 6,1 4,4 3,5 8 7,1 5,8 
An17g00520 Beta-glucosidase precursor GH3 No 5,7 4,4 1,7 5,1 7 6,8 
An18g03570 Beta-glucosidase GH3 Yes 6,4 5,7 4,6 6,6 6,4 5,6 
An03g00500 Ortholog(s) have glucan endo-1,6-beta-glucosidase activity GH30 Yes 2,1 2,6 2,7 2,5 2,4 1,9 
An01g04880 Putative alpha-glucosidase GH31 No 6 4,9 4 6,8 6,2 5,6 
An01g10930 Putative alpha-glucosidase GH31 Yes 4,9 4,6 4,9 3,6 2,8 3,2 
An04g06920 Extracellular alpha-glucosidase pro-protein GH31 Yes 1,7   1   
An09g03300 Alpha-xylosidase GH31 Yes 2 1,1 1,1 3,8 3,5 2,4 
An09g05880 Alpha-glucosidase GH31 Yes    1,6   
An18g05620 
Has domain(s) with predicted carbohydrate binding, catalytic activity, hydrolase activity, hydrolyzing O-
glycosyl compounds activity and role in carbohydrate metabolic process 
GH31 No 2,7 2,3 2,2 2,7 2 1,8 
An08g11070 Secreted invertase; extracellular fructofuranosidase GH32 No  3,7 3,9 3 7,2 5,5 5,2 
An11g03200 Inulase GH32 Yes    4,1   
An12g08280 Extracellular exo-inulinase GH32 Yes 1,4   6,4 2,3 1,2 
An15g04260 ORF, uncharacterized GH33 No 5,4 4,1 4,7 4,7  4,4 
An01g10350 Beta-galactosidase GH35 Yes 3,1 2,3 1,9 5,5 2,4 1,5 
An01g12150 Putative secreted, thermostable beta-galactosidase GH35 Yes 5,9 4,8 3,7 7,9 5,9 4,9 
An06g00290 GH35 Beta-galactosidase GH35 Yes 3,2 1,5  7,3 3,3 1,6 
An14g05820 Beta-galactosidase GH35 Yes 4,8 4,3 5,1 5,4 5,9 5,8 
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An09g00260 Putative secreted alpha-galactosidase GH36 Yes    2,3 2,7 2,5 
An09g00270 Alpha-galactosidase GH36 No    3,1 2,5 2,2 
An02g11720 Putative vacuolar alpha-mannosidase GH38 No 1,5   1,3 1,2 1 
An02g00140 Xylan-1,4-beta-xylosidase GH43 No 4,4 3,4 4,1 5,6 4,4 4,2 
An02g10550 Putative endo-alpha-1,5-arabinanase GH43 Yes 5,6 5,3 5,1 4,2 4,1 4,4 
An08g01900 Putative xylan beta-xylosidase GH43 Yes 5,4 4,2 4,7 7,8 6,8 5,8 
An09g01190 Endo-l,5-alpha-L-arabinase GH43 Yes 5,1 4,5 2,9 9,5 4,8 5 
An11g03120 Endo-1,4-beta-xylanase GH43 Yes 3,6 3,2 2,6 3,2 3 2,8 
An15g03550 
Has domain(s) with predicted hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl compounds activity and role in 
carbohydrate metabolic process  
GH43 Yes 8,2 7,8 6,1 7,4 4,5 5,1 
An08g10780 
Has domain(s) with predicted hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl compounds activity and role in 
carbohydrate metabolic process  
GH45 Yes   3,5 1,2   
An01g12550 Mannosyl-oligosaccharide 1,2-alpha-mannosidase GH47 Yes 4,9 4,4 3,4 4,3 4,3 4 
An04g06990 Class I alpha-mannosidase GH47 Yes       1,3 1,3   
An06g01510 Putative class I alpha-mannosidase; expression enhanced by maltose GH47 Yes 1,1      
An12g00340 Alpha 1,2-mannosidase GH47 Yes 1,4 1,1 1,2 1,9 1,6 1,4 
An01g11670 Endoglucanase A GH5 Yes 8 6,5 4,2 6,3 8,8 8,9 
An03g01050 Endo-beta-1,4-glucanase GH5 Yes 2,9   4,9 2,9 1,3 
An05g01320 Acidophilic endo-1,4-beta-D-mannanase involved in mannan degradation GH5 Yes     4,1 4,6 
An06g02060 Exo-1,3-beta-glucanase/1,3-beta-D-glucan glucanohydrolase GH5 Yes   1,3 4  3,6 
An07g08950 Endo-β-1,4-glucanase B GH5 Yes 5,5 4,2 2,2 6,9 8 7,8 
An18g03330 Predicted catalytic activity and role in carbohydrate metabolic process GH5 No 1,2 1,4     
An18g04100 Putative exo-beta-1,3-glucanase GH5 Yes 4,5 5,2 5,1 4 4,6 3,9 
An08g01710 Putative arabinofuranosidase GH51 No 4,6 3,7 3,9 8,1 5,4 4,4 
An01g00330 Alpha-L-arabinofuranosidase GH51 Yes    4,.83 1,49  
An18g05940 Endogalactanase GH53 Yes    5,6 3,6 2,1 
An15g02300 Alpha-arabinofuranosidase B GH54 Yes 6 3,8 1 9,3 5,9 4,6 
An01g12450 Glucan beta-1,3 exoglucanase GH55 Yes 2,9 2,5  1,8 2,6 2,1 
An02g13180 Exo-beta-1,3-glucanase GH55 No 2,3 3,1 2,6 1,2 2 2 
An19g00090 Putative exo-beta-1,3-glucanase GH55 No   2,9    
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An08g01760 Exocellobiohydrolase GH6 Yes 9 8 5,4 9,6 11,6 10,2 
An12g02220 Putative cellulose 1,4-beta-cellobiosidase GH6 Yes 11,6 10,8 7,4 9,6 13,1 12,1 
An03g00960 1,4-beta-D-arabinoxylan arabinofuranohydrolase axha GH62 No 7,5 6,2 4,9 9,6 9,6 7,8 
An15g01420 Alpha glucosidase GH63 Yes    1,6   
An14g05800 Secreted alpha-glucuronidase GH67 Yes 7,5 5,5 4,8 9,2 9,1 6,7 
An01g11660 Cellobiohydrolase B GH7 Yes 8,5 6,7 3,1 6 8,8 7,7 
An07g09330 Putative cellobiohydrolase GH7 Yes 4,4 4,7  3 8,5 7,1 
An07g08640 Predicted alpha-glucanase GH71 Yes 2,6 4,4 2,8 2,5 3 2,8 
An15g04760 Putative mutanase; alpha-glucanase GH71 Yes 4,6 4,7 6,1 3 4,9 5,6 
An15g04800 Putative mutanase; alpha-glucanase GH71 Yes 1,5 1,1 1,7 1,5 1,5 1,7 
An02g09050 Putative 1,3-beta-glucanosyltransferase GH72 Yes  1,4 1,3    
An02g03070 Β-1,3-glucanosyltransglycosylase GH72 Yes  2,1 2,5    
An01g01870 Avicelase GH74 Yes 1,7 1,7  2,2 4,2 3,7 
An04g04530 Chitosanase GH75 Yes   4,2    
An01g06500 Predicted mannan endo-1,6-alpha-mannosidase GH76 Yes 3,6 3,9 4,3 3,5 3,5 3,7 
An02g02660 Mannan endo-1,6-alpha-mannosidase GH76 Yes 3,4 3,4 3,7 4,1 3,5 3,5 
An03g00740 Mannan endo-1,6-alpha-mannosidase GH76 No 2,9 2,5 2,8 1,5   
An04g09650 Alpha-1,6-mannanase GH76 Yes 2,3 2,8 2,3  2,3 2 
An07g07700 Putative alpha-1,6-mannanase GH76 No 4 3,7 3,3 3,2 3,2 3,1 
An11g01240 Has domain(s) with predicted catalytic activity GH76 No    1   
An12g05930 Has domain(s) with predicted catalytic activity  GH76 No  1,2     
An18g01410 Predicted mannan endo-1,6-alpha-mannosidase GH76 Yes 1,6 4,3 3,3  2,3  
An01g06620 Ortholog(s) have rhamnogalacturonan acetylesterase activity and role in pectin catabolic process GH78 Yes 1,6 1,2 1,3 2,8 2,1 2,2 
An07g00240 Has domain(s) with predicted catalytic activity GH78 No    2,2   
An12g05700 Putative alpha-rhamnosidase GH78 Yes 2,5  1,5 4,1 3,5 3,7 
An18g04800 Has domain(s) with predicted catalytic activity, intramolecular lyase activity  GH78 Yes    3,1 1,3  
An02g11890 ORF, uncharacterized GH79 Yes 2,2 1,5 2 5,5 3,8 3,5 
An14g01330 ORF, uncharacterized GH79 Yes    7,3 4,9 5,1 
An14g01620 ORF, uncharacterized GH79 No    1,4   
An01g03090 Glucan endo-1,3-beta-D-glucosidase; beta-glucanase GH81 Yes 5 5,3 5 3,2 4,4 4,3 
An01g01340 Has domain(s) with predicted catalytic activity, glucuronyl hydrolase GH88 No 3 2,4 1,8 5,4 1,7 1,3 
An08g03060 
Has domain(s) with predicted carbohydrate binding, catalytic activity and role in 
carbohydrate metabolic process  
GH92 Yes 3,5 3,9 2,9 3,2 4 3,2 
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An08g08370 
Has domain(s) with predicted carbohydrate binding, catalytic activity and role in 
carbohydrate metabolic process  
GH92 Yes 6,6 7 6,8 6,9 6,6 7,1 
An13g01260 Alpha-1,2-mannosidase GH92 Yes 2 1,8  2,1 1,9 2,1 
An14g04240 
Has domain(s) with predicted carbohydrate binding, catalytic activity and role in 
carbohydrate metabolic process 
GH92 No 3,4 3,7 2,9 2,3 3,2 3,1 
An16g02910 
Has domain(s) with predicted carbohydrate binding, catalytic activity and role in 
carbohydrate metabolic proces 
GH92 Yes 4,6 4,1 4,4 5,1 4,5 5 
An16g00540 Has domain(s) with predicted catalytic activity GH95 Yes 7,8 7,2 6 9,2 10,5 9 
An16g02760 Alpha-fucosidase GH95 Yes 3 1,9 1,9 4,5 3,2 2,2 
An06g01140 Predicted transferase activity, transferring hexosyl groups activity and role in metabolic process GT1 No 4,4 4,5 4,7 3,4 4 3,5 
An04g09400 ORF, uncharacterized GT2 No  2,9 3,5   3,2 
An08g05290 Putative chitin synthase GT2 No 1,6 1,7 2,3 2,2 2,6 2,1 
An16g04330 Dolichyl-phosphate β-D-mannosyltransferase GT2 No    1   
An07g08720 Putative alpha,alpha-trehalose phosphate synthase GT20 No 1,9 2 1,2       
An08g10510 Tpsa- Alpha,alpha-trehalose phosphate synthase (UDP-forming) GT20 No       
An13g00400 Alpha,alpha-trehalose-phosphate synthase GT20 No 1,3 1,6         
An07g08710 Alpha,alpha-trehalose-phosphate synthase [UDP-forming] 1 GT20  No 1,3 1,3     
An14g02180 Alpha,alpha-trehalose-phosphate synthase [UDP-forming] 1 GT20  No 2,7 2,5 1,8 1,4 1,9   
An01g08460 
Predicted transferase activity, transferring glycosyl groups activity, role in GPI anchor biosynthetic 
process and intrinsic to endoplasmic reticulum membrane localization GT22 
GT22 No   1,5 1,8   
An12g10160 Predicted transferase activity, transferring glycosyl groups activity and membrane localization GT31 Yes           1,2 
An03g02860 ORF, uncharacterized GT32 No  3,1 2,4    
An05g01750 ORF, uncharacterized GT32 No      1,3 
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An15g03330 Alpha-1,6-mannosyltransferase subunit GT34 No   1,3    
An08g05790 
Ortholog(s) have glycogen phosphorylase activity, role in glycogen catabolic process, 
response to heat and cell surface, cytoplasm, hyphal cell wall localization 
GT35 No 1,1 1,1 1,3  1,2 1,1 
An01g09810 Galactosyltransferase  GT4 No 3 4,3 3,3 1,2 2,6 2,9 
An14g05910 Putative mannosyltransferase GT4 No    1,3   
An02g12630 Putative glucosyltransferase; expression enhanced by maltose GT57 No    1,5   
An18g02360 Putative mannosyltransferase GT58 No    1,6   
An16g08570 Oligosaccharyltransferase complex subunit GT66  Yes    1,5   
An02g02790 ORF, uncharacterized GT90 No 1,6 2,2 1,6 1,2 2,1 3,4 
An10g00870 Pectate lyase A PL1 Yes 2,4 2,6  1,8   
An14g04370 Pectin lyase A PL1 Yes 1,6 1,7  6,3 3,4 2,1 
An11g04030 Putative pectin lyase PL1  Yes    7   
An11g00390 Rhamnogalacturonan lyase PL4 Yes    1,1   
An14g01130 
Ortholog(s) have carbon-oxygen lyase activity, acting on polysaccharides activity and role 
in pectin catabolic process 
PL4 Yes 6,1 5,5 2,9 7,5 7,1 6,8 
An19g00270 Pectin lyase D PL1 Yes  2,1  4,7 3,2  
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Dos 237 genes que codificam às CAZymes, 163 (68%) foram hiper-
expressos nos dois substratos e em todos os pontos amostrais. Foram expressos 
exclusivamente em colmo 48 genes (20%), e 29 codificam às GHs, entre elas 
uma endo-1,4-β-xilanase (GH11, An01g14600) que, como já mencionado, faz a 
hidrólise das ligações β-1,4 na cadeia do xilano e uma α-galactosidase (GH36, 
An09g00270) que faz hidrólise de resíduos de D-galactose nos galactomananos e 
galactolípidos. Além disso, 5 AAs, 7 GTs e 5 CEs foram expressas apenas neste 
substrato. Exclusivamente expressos no bagaço foram encontradas 26 CAZymes 
(11%), sendo 13 GHs, 6 genes que codificam para AAs, 6 GTs e 1 CE. Com alta 
expressão encontrada somente em bagaço destaca-se um gene da família AA3 
(An16g09050). Enzimas desta família estão envolvidas na biodegradação da 
celulose, hemicelulose e lignina. Utilizam uma ampla gama de aceptores de 
elétrons para oxidar celodextrinas solúveis, e neste processo podem gerar 
radicais e, assim, potencialmente oxidar a lignina (Levasseur et al., 2013). 
A. niger é um reconhecido produtor de pectinases (Bussink et al., 1992; Patil; 
Dayanand, 2006), as quais possuem uma variedade de aplicações 
biotecnológicas e industriais, sendo que várias já foram clonadas e 
caracterizadas, ou tiveram sua produção otimizada (Harmsen et al., 1990; Patil; 
Dayanand 2006; van der Kaaij et al., 2007). Foi verificado a hiper-expressão de 38 
genes (Figura 18) que codificam a enzimas relacionadas à degradação deste 
polissacarídeo, 12 deles exclusivamente no colmo (An03g06310, An01g14670, 
An02g04900, An11g06320, An01g00330, An18g05940, An11g04030, 
An11g00390, An14g04200, An03g02080, An11g04040 e An02g12450). Pectina é 
um complexo de heteropolímeros composto de homogalacturonano, 
xilogalacturonano e ramnogalacturonano e, durante o processamento da cana, a 
fração contendo as pectinas mais solúveis foram perdidas (provavelmente devido 
ao tratamento com água quente), bem como durante a explosão a vapor do 
bagaço, deixando-o com uma menor proporção de pectinas em comparação com 
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o colmo. Assim, é possível que isso justifique a indução de um número maior 
destas enzimas no colmo. 
 
Figura 18. O diagrama de Venn mostra as pectinases que foram hiper-
expressas em bagaço, colmo ou em ambos os substratos. 
 
Além de verificar a diversidade de enzimas transcritas, foi realizada uma 
análise quantitativa das principais classes de genes que codificam às CAZymes 
que estão envolvidas na degradação da biomassa recalcitrante: AA9, CE1, CE5, 
CE9, CE16, GH1, GH3, GH5, GH6, GH7, GH10, GH12, GH43, GH51, GH54, 
GH62, GH67, GH74. Para isso foi feita uma média dos fold changes dos valores 
de TMM referente aos genes que codificam enzimas das famílias citadas (Figura 
19). Curiosamente, verificou-se que a expressão global destes genes em colmo 
foi maior quando compara com a em bagaço. Como descrito nos matérias e 
métodos, o colmo in natura é mais recalcitrante e complexo que o bagaço 
explodido, assim pode-se hipotetizar que seja necessária uma maior diversidade 
de enzimas (como visto acima), e em maior quantidade para sua degradação e, 
portanto, uma maior quantidade de RNA seria produzida quando utilizada esta 
fonte de carbono para crescimento. 
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Figura 19 Média do fold change dos valores de TMM da expressão dos principais 
genes que codificam à CAZymes de A. niger crescido em bagaço e colmo nos pontos 6, 
12 e 24 horas (h). 
 
Adicionalmente, nota-se que o perfil de expressão das CAZymes em colmo 
e bagaço é bem diferente, o que indica que a regulação da produção de enzimas 
em cada substrato foi distinta. Os mecanismos de como o fungo reconhece o 
substrato lignocelulósico são desconhecidos, mas sabe-se que em partes envolve 
os pequenos açúcares liberados de sua hidrólise, que vão ativar fatores de 
transcrição específicos. Entretanto, a complexa cascata de sinalização, e todas as 
proteínas envolvidas ainda precisam ser investigadas. Assim, pode-se hipotetizar 
que a exposição de A. niger por 6 h em colmo, permite que, de alguma forma, ele 
sensore e inicie a resposta, que em níveis de expressão gênica, dobra no ponto 
12 h. Em 24 h a expressão diminui e volta a níveis quase iguais ou menor que os 
níveis iniciais, o que poderia indicar um ajuste na metabolização dos 
polissacarídeos, ou uma resposta a uma quantidade de indutores liberados 
diferentes do que no ponto 6 ou 12 h. Já em bagaço, acredita-se que a liberação 
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de açúcares indutores seja feita mais rapidamente, dada a menor recalcitrância 
deste material, resultando em uma expressão de CAZymes distinta ao do 
crescimento em colmo.  
Este perfil de expressão em bagaço (alto em 6 h, diminuindo nos demais 
pontos) também foi encontrado no trabalho de Souza e colaboradores (2011). 
Estes resultados, possivelmente, são um reflexo das diferenças de composição 
dos polissacarídeos e dos açúcares liberados da degradação da parede do colmo 
e do bagaço, e do tempo em que isso ocorre. Apesar deste último substrato 
lignocelulósico ser derivado do colmo, ele foi explodido a vapor e teve sua 
composição alterada, contendo uma menor proporção de hemicelulose (além da 
pectina) (Prof. Dr. Marcus Buckeridge, comunicação pessoal), resultando em 
sinais indutores diferentes gerados a partir de cada substrato (Pullan et al., 2013). 
Este padrão de expressão para a média geral das famílias também é observado 
quando verificamos as médias individuais da maioria das famílias (Anexo II), 
como exemplificada pelas que codificam a celulases (GH6, GH7) e esterases 
(CE1) (Figura 20). As CBHs GH6 e GH7 são importantes para a degradação da 
biomassa, como já mencionado, e hidrolisam a  
celobiose e celooligossacarídeos em glicose (Gielkens et al., 1999). Possuem um 
domínio de ligação a caboidrato (CBM1), que em GH6 se encontra na 
extremidade N-terminal enquanto que em GH7 está na região C-terminal. Estes 
domínios são encontrados em quase todas as enzimas que degradam substrato 
insolúvel. São fundamentais para a hidrólise da celulose cristalina, uma vez que 
aumentando a acessibilidade das GHs e promovendo sua associação ao 
substrato, melhoram a eficiência catalítica (Couturier et al., 2011; Ilmén et al., 
2011). As CE são responsáveis pela desacetilação em diferentes polímeros, como 
xilano e pectina. Deste modo são de extrema importância, pois a desacetilação de 
hemiceluloses é um pré-requisito para a sacarificação, sendo importante para a 
abertura da superfície de celulose, tornando-a acessível à ação das enzimas 
celulolíticas (Koutaniemi et al., 2013). Várias feruloil esterases da família CE1 de 
A. niger foram patenteadas e são muito utilizadas na indústria alimentícia (Biely et 
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al., 2005). Recentemente, demonstrou-se que uma mistura suplementada com 
acetil xilano esterases das famílias CE1 e CE5 de Trichoderma longibrachiatum 
aumenta a conversão do substrato hemicelulolíticos em monômeros (Neumüller et 
al., 2015).  
 
Figura 20. Média do fold change dos valores de TMM dos genes que 
codificam às CAZymes em bagaço e colmo nos pontos 6, 12 e 24 horas (h). A: 
GH6; B: GH7 e C: CE1. 
 
O trabalho feito por Benoit e colaboradores (2015), que comparou o 
potencial de genes que codificam à CAZymes em fungos do gênero Aspergillus 
(A. flavus NRRL3357, A. niger CBS 513.88, A. niger ATCC 1015, A. oryzae 
RIB40, A. fumigatus Af293, A. terreus NIH2624, A. NRRL 181, A. clavatus NRRL 
1 e A. nidulans FGSC A4), mostrou que a cepa A. niger CBS 513.88 apresentou 
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maior número de genes para a família AA (64). Também foi demonstrado que 
27,5% dos genes de GHs e 40,8% de AAs são únicos desta espécie, reafirmando 
seu grande potencial biotecnológico. De forma geral, os dados mostram que A. 
niger quando exposto a crescimento em substrato lignocelulósico codifica à 
inúmeros genes de enzimas CAZy já no ponto precoce 6 h (Tabela 11), e os 
níveis das principais enzimas da degradação da celulose e hemicelulose, como 
AA9, CE1, CE5, CE9, CE16, GH1, GH10, GH12, GH3, GH43, GH5, GH51, GH54, 
GH6, GH62, GH67, GH7, GH74 se mantêm alto ao longo de 24 h (Anexo II).  
Também de interesse para degradação do material lignocelulósico, sete 
das oito hidrofobinas previstas no genoma de A. niger (An09g05530, 
An08g09880, An07g03340, An03g02400, An03g02360, An01g10940 e 
An04g08500) tiveram a expressão fortemente induzidas quando A. niger cresceu 
em colmo ou bagaço (Tabela 12). As hidrofobinas são pequenas proteínas 
anfipáticas com oito resíduos conservados de cisteínas (Ohtaki et al., 2006), 
tensoativas, produzidas por fungos filamentosos, com diversas funções 
biológicas, relacionadas as interações com superfícies de sólidos com micélio 
(Bayry et al., 2012). Esta alta expressão mostra que elas possuem um papel 
essencial na degradação da biomassa, e seu uso em coquetéis deve ser 
estudado. Além disso, verifica-se vários genes para metabolização de pentoses 
com alta expressão desde os pontos mais precoces (Tabela 12), o que indica que 
a metabolização deste açúcar ocorre concomitante ao da glicose. De fato, Borin e 
colaboradores (2015) mostraram que já há xilose disponível no meio onde bagaço 
e colmo foram utilizados como fonte de carbono, e que sua concentração varia 
em diferentes pontos amostrais, o que indica sua liberação e assimilação. 
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Tabela 12 – Genes envolvidos na metabolização de pentoses liberadas do 
substrato lignocelulósico e genes de hidrofobinas que foram hiper-expressos por 
A. niger crescido em bagaço (B) e colmo (C), após 6, 12 e 24 horas (h). A 
expressão é apresentada como o log₂ do fold change (FC) em relação a condição 
de crescimento em frutose. A identificação (ID) de cada gene é a disponível no 
banco de dados do AspGD, assim como a descrição (description).  
ID AspGD Description 
B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An01g03740 D-xylose reductase (xylitol 
dehydrogenase 
7,1 5,8 5,4 8,7 8,7 7,0 
An04g03530 Putative NAD-dependent D-
arabinitol dehydrogenase 
6,3 5,9 6,2 6,3 5,3 5,0 
An04g09410 D-arabitol dehydrogenase 3,7 3,3 3,3 3,5 3,8 3,8 
An01g10920 
Putative L-arabitol 
dehydrogenase 
3,5 3,1 3,2 6,3 3,9 3,3 
An15g04610 
D-Xylulose reductase (xylitol 
dehydrogenase); sorbitol 
(glucitol) dehydrogenase (NAD+) 
2,8 2,3 1,3 3,2 2,6 3,1 
An12g00030 
D-xylulose reductase (xylitol 
dehydrogenase) 
3,2 1,9 1,8 4,5 4,5 2,7 
An07g03140 Putative xylulokinase 2,5 1,9 1,9 4,8 4,1 2,6 
An05g02260 
D-xylulose reductase (xylitol 
dehydrogenase) 
1,7 1,4 1,4 1,9 1,6 2,0 
An08g09380 D-xylulose reductase    1,3 1,8 1,6 
An09g05330 ORF, Uncharacterized* 5,4 7,3 5,3 4,3  4,0 
An03g02400 
Hydrophobin similar to dewA of 
A. nidulans; highly expressed in 
dormant conidia (HfbA) 
4,5 8,8 7,6 2,5 5,2 3,5 
An08g09880 
Putative hydrophobin; expressed 
in dormant conidia (HfbD) 
4,9 6,9 6,6 3,2 5,1 3,3 
An03g02360 Putative hydrophobin (HfbB) 2,8 8,1 7,1 2,3 5,0 2,9 
An07g03340 
Hydrophobin; highly expressed in 
dormant conidia (HfbC) 
4,3 5,2 3,5 1,6 3,0  
An01g10940 Putative hydrophobin (HypA) 4,3 4,7 3,6 1,2 2,5  
An04g08500 Hydrophobin  1,9  1,2    
An09g05530 
Putative hydrophobin (HyfG), 
PF12296, Hydrophobic surface 
binding protein A  
3,6 4,7 2,9 1,0 2,9  
* tem domínio Pfam 12296 Hydrophobic surface binding protein A 
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5.1.2. Transportadores de açúcar e hipóteticos 
 
Em A. niger, foram descritos 865 genes que codificam à transportadores, 
classificados de acordo com a molécula que transportam: carboidrato (92), 
aminoácidos (60), peptídeos (4), proteínas (117), íons (102), lipídeos (7), ácidos 
nucléicos (14), entre outros (Pao et al., 1998; Pel et al., 2007; Steindorff et al., 
2015). A família de transportadores mais importante e estudada é a Major 
Facilitator Superfamily (MSF), que possui mais de 15.000 transportadores 
sequenciados e com crescimento contínuo dado o aumento de sequenciamento 
de genomas. Os membros da família MFS transportam uma ampla gama de 
substratos, incluindo íons inorgânicos e orgânicos, carboidratos, nucleosídeos, 
aminoácidos, peptídeos e lipídeos, desempenhando um papel central no 
crescimento, metabolismo e na homeostase a nível celular em todos os 
organismos. Todos os transportadores MFS compartilham uma dobra central 
característica, conhecida como a dobra MFS (Yan, 2015). Em nossos dados 
foram encontrados 230 genes que codificam a transportadores hiper-expressos 
em colmo e/ou bagaço, representando 21% dos genes de transportadores 
descritos para A. niger. Destes, 55 não estão relacionados ao transporte de 
carboidratos e sim outros compostos, como íons, peptídeos, entre outros (Anexo 
III). Os 182 restantes estão relacionados ao transporte de carboidratos ou 
pertencem a grande família MSF, entretanto a maioria deles não foi caracterizada 
funcionalmente (Tabela 13). Destacam-se os genes An12g05820 e An01g00850 
que foram altamente expressos em todas as condições (Tabela 13) e são 
descritos como transportadores de hexoses (Pel et al., 2007). No trabalho de 
Souza e colaboradores (2011) quinze destes transportadores putativos para 
carboidratos foram testados para indução em xilose, e os genes An12g09270, 
An06g00260 e An15g05440 parecem ser induzidos por este açúcar e reprimido 
por glicose, sugerindo serem ativado XlnR (Souza et al., 2011). 
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Tabela 13 - Genes que codificam aos transportadores de açúcar e hipotéticos 
hiper-expressos identificados no transcriptoma de A. niger crescido em bagaço 
(B) e colmo (C), após 6, 12 e 24 horas. A identificação (ID) de cada 
transportador é a disponível no banco de dados do AspGD. A expressão é 
apresentada como o log₂ do fold change (FC). 
ID AspGD Description 
B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An01g02160 MSF Sugar (and other) transporter 1,19 1,90 3,53  1,47 1,58 
An02g03670 MSF Sugar (and other) transporter 1,21 1,41 1,40 1,03 1,03   
An03g01790 MSF Sugar transport 6,11 6,16 6,44 5,21 6,09 7,30 
An09g00550 MSF Sugar (and other) transporter 9,16 7,23 6,80 3,78     
An12g05380 Major Facilitator Superfamily 2,21 3,03 3,52 1,79 3,32 3,78 
An16g00050 Major Facilitator Superfamily     4,61       
An01g07150 MSF Sugar (and other) transporter 1,27      
An01g11290 Major Facilitator Superfamily       1,01     
An17g00120 Major Facilitator Superfamily 2,55 2,80  2,03   
An18g06310 l-fucose permease  7,20 5,36 4,71 8,09 6,82 6,01 
An18g01700 MSF Sugar transporter 7,02 6,58 6,51 6,57 6,09 6,40 
An01g00820 MSF Sugar (and other) transporter     2,49   3,32 2,57 
An09g03170 Major Facilitator Superfamily      1,46 
An01g00850 Putative xylose permease 6,23 5,76 5,80 6,67 6,07 5,81 
An01g01245 Major Facilitator Superfamily 1,94   3,64 1,48  
An01g01350 Major Facilitator Superfamily 3,74 3,43 2,63 5,34 4,72 3,93 
An01g02060 MSF Sugar (and other) transporter 2,21      
An01g02140 Major Facilitator Superfamily 3,74 2,73 3,56 3,27 2,24 3,09 
An01g05730 MSF Sugar (and other) transporter 2,15 1,38 2,73 2,37 2,46 2,80 
An01g06410 Major Facilitator Superfamily 3,54 2,82 3,03 3,51 2,58 2,92 
An01g07530 Major Facilitator Superfamily 1,99 1,56 1,69 1,44  1,34 
An01g07570 Major Facilitator Superfamily 2,27 1,39 1,83 2,32 2,52 2,21 
An01g08550 Major Facilitator Superfamily   1,52    
An01g08700 Major Facilitator Superfamily 6,30 5,96 7,09 5,33 3,51 3,98 
An01g08760 MSF Sugar (and other) transporter    3,19   
An01g08780 MSF Sugar (and other) transporter 1,93 1,97 2,37 2,01 1,68 1,76 
An01g09570 Major Facilitator Superfamily 1,03   1,57  1,02 
An01g10360 Major Facilitator Superfamily     1,07       
An01g10970 MSF Sugar transporter 1,26 1,92 2,46 1,55 2,10 2,18 
An01g11760 MSF Sugar transporter 1,48 2,56 2,02 1,31 2,07 1,75 
An01g12190 MSF Sugar transport   1,06    
An01g13880 MSF Sugar (and other) transporter 1,78 1,03 1,64 1,15     
An01g14480 Major Facilitator Superfamily 4,19 4,14 5,49 4,20 5,02 4,92 
An01g14620 MSF Sugar (and other) transporter 1,94 1,53 1,83 3,41 3,80 3,96 
An01g14660 Major Facilitator Superfamily 4,61 3,85 3,58 5,95 4,59 4,57 
An01g14690 Major Facilitator Superfamily   1,19 1,68       
An01g15130 MSF Sugar transporter  1,39     
An02g00060 MSF Sugar transporter 2,58 1,80 4,25 2,26 4,05 5,48 
An02g00590 MSF Sugar transporter 5,97 5,99 5,53 6,55 6,17 6,12 
An02g00760 Major Facilitator Superfamily 1,17 1,52   1,64     
An02g07580 MFS Sugar (and other) transporter 1,53 1,83 1,49  1,18  
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ID AspGD Description 
B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An04g02830 Major Facilitator Superfamily     1,86 3,01 
An04g03080 Major Facilitator Superfamily 2,71 2,29 2,19 5,79 2,68 3,88 
An04g05210 Major Facilitator Superfamily 1,80 1,17  2,05 1,58 1,45 
An04g06250 Major Facilitator Superfamily 1,25 1,43 2,42       
An04g08030 MSF Sugar transport 4,76 3,50 3,63 7,33 4,21 2,78 
An04g09850 
MSF Sugar (and other) 
transporter     1,05       
An04g10000 
MSF Sugar (and other) 
transporter  4,80 5,46  2,20 2,95 
An05g00730 
MFS monosaccharide 
transporter - Hxt8 3,78 3,25 3,90 3,75 3,62 3,46 
An05g01850 Major Facilitator Superfamily 1,96 1,93     
An05g02010 MSF Sugar transport 1,58 1,13   2,14 2,13 2,01 
An05g02270 Major Facilitator Superfamily 1,00 1,15 1,01 1,69 2,40 2,87 
An05g02510 Major Facilitator Superfamily 2,32 2,52 3,03 1,83 2,33 2,68 
An06g00260 MSF Sugar transport - Hxt5 3,90 4,35 5,28 4,22 4,83 4,64 
An06g00560 MSF Sugar transport 6,22 4,57 4,15 8,38 8,33 6,18 
An06g00620 Major Facilitator Superfamily 5,58 4,84 4,67 7,54 6,00 5,05 
An06g02270 Major Facilitator Superfamily 1,47 1,66   2,88 1,51 1,08 
An06g02390 Major Facilitator Superfamily 2,94 2,36 1,45 2,28 2,95 2,81 
An07g00150 Major Facilitator Superfamily 1,83     2,02 2,16 1,50 
An07g00230 Major Facilitator Superfamily    2,83   
An07g02060 Major Facilitator Superfamily 2,50 2,60 2,22 3,00 2,93 3,46 
An07g02540 Major Facilitator Superfamily 3,96 3,67 3,69 3,91 3,48 3,26 
An07g04430 MSF Sugar transport 1,54 2,53 2,52 1,95 2,19 1,25 
An07g05750 Major Facilitator Superfamily 1,12 1,91   1,27 1,07   
An07g05880 Major Facilitator Superfamily    1,24   
An07g06880 Major Facilitator Superfamily 1,62 1,86 2,13 2,77 1,45 1,49 
An07g09840 Major Facilitator Superfamily    1,89   
An07g10370 Major Facilitator Superfamily 2,62 2,58 2,04 2,32 1,64 1,40 
An08g01720 MFS sugar transporter 3,61 2,14 1,60 8,14 4,34 2,26 
An08g04040 MSF Sugar transport 3,35 2,81 1,89 5,38 3,93 3,06 
An08g06430 Major Facilitator Superfamily 3,65 3,26 3,32 2,70 2,45 2,36 
An08g08330 Major Facilitator Superfamily 6,11 3,96 5,12 2,62 1,03 3,66 
An08g09350 Major Facilitator Superfamily 2,74 2,58 2,10 2,79 1,62 1,88 
An08g10790 Major Facilitator Superfamily 1,65 1,51 1,07 3,63 1,25 1,46 
An09g01910 
MSF Sugar (and other) 
transporter 
  6,50    
An09g02490 Major Facilitator Superfamily 2,30 2,35 2,25 1,45 1,31   
An09g02930 Major Facilitator Superfamily 2,90 2,06 2,44 3,33 2,39 1,79 
An09g04810 MSF Sugar transport     1,62     1,82 
An10g00300 MSF Sugar transport    4,94  4,76 
An10g00880 Major Facilitator Superfamily 1,10   1,09       
An11g03350 Major Facilitator Superfamily 2,72 2,29  3,65 3,05 2,06 
An11g03530 Major Facilitator Superfamily 4,03 3,17 3,32 5,03 5,00 4,89 
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ID AspGD Description 
B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An11g03900 Major Facilitator Superfamily 1,45 1,12 1,14 1,53  1,02 
An11g05280 
MSF Sugar (and other) 
transporter 
3,15 3,73 1,99 3,31 3,35 2,56 
An11g07300 Major Facilitator Superfamily 3,02 3,60 2,82  1,81  
An11g08280 Major Facilitator Superfamily    2,50   
An11g09130 Major Facilitator Superfamily 1,88 2,65  2,13   
An11g10350 
MSF Sugar (and other) 
transporter 
 2,14 2,70 1,68 2,19 2,17 
An11g10600 Major Facilitator Superfamily   1,79  1,29 1,56 
An11g10970 Major Facilitator Superfamily 1,25 1,15 1,79   1,07 
An12g01250 Major Facilitator Superfamily 1,95 3,12 1,53 2,07 1,33  
An12g04620 
MSF Sugar (and other) 
transporter 
5,28 5,90 5,72 5,57 5,12 5,12 
An12g05510 Major Facilitator Superfamily 2,70 2,82 1,16 1,78   
An12g05710 MFS L-fucose 5,85 4,71 5,44 7,72 7,08 7,83 
An12g05750 
MSF Sugar (and other) 
transporter 
1,27 2,07 1,75 1,78 2,41 2,14 
An12g05820 MFS Sugar transport 6,95 6,46 5,83 7,25 5,21 5,75 
An12g07450 MSF Sugar transport -MstA 6,95 6,36 5,17 6,90 5,46 5,27 
An12g08320 Major Facilitator Superfamily 1,10 1,82 1,66 1,06   
An12g08350 MSF Sugar transporter 5,12 4,15 4,60 5,28 4,51 5,02 
An12g09270 
MSF Sugar (and other) 
transporter 
4,25 3,52 2,37 3,95 4,80 4,53 
An12g09370 MSF Sugar transporter 2,24 2,04 1,67 2,39 2,37 2,34 
An12g10190 Major Facilitator Superfamily 4,03 3,21 2,20 3,82 3,66 2,37 
An13g01250 Major Facilitator Superfamily  1,67 1,07    
An13g02090 Major Facilitator Superfamily  1,39 1,03 1,95   
An13g02240 Major Facilitator Superfamily    2,09   
An13g03110 Major Facilitator Superfamily 4,77 3,94 4,03 4,97 5,44 5,50 
An13g03250 MFS Sugar transport   5,47 6,07  5,40 
An13g03310 Major Facilitator Superfamily    4,45   
An13g03680 Major Facilitator Superfamily 1,81 1,45 3,12 2,88 3,61 4,66 
An14g00590 Major Facilitator Superfamily 2,19 1,46 1,78 2,26 1,93 1,84 
An14g01160 Major Facilitator Superfamily 3,62 2,21 4,12    
An14g01540 Major Facilitator Superfamily 2,58 2,66 2,53 2,07 2,60 3,25 
An14g01600 Major Facilitator Superfamily 4,42 3,57 3,79 7,93 5,53 4,93 
An14g02700 MSF Sugar transport   1,39    
An14g02740 MFS Sugar transport 4,18 4,72 3,06 3,94 3,34 3,72 
An14g02880 
MSF Sugar (and other) 
transporter 
 1,88 1,18   1,70 
An14g02910 Major Facilitator Superfamily 5,38 4,58 5,64 6,48 5,82 6,34 
An14g03550 Major Facilitator Superfamily    1,31 1,92 2,24 
An14g04340 Major Facilitator Superfamily  1,64   1,30 1,70 
An15g00310 
MSF Sugar (and other) 
transporter 
2,05 1,49  2,97 1,74 1,03 
An15g04630 MFS Sugar transport 4,08 3,60 2,70 4,11 3,04 4,30 
An15g05150 Major Facilitator Superfamily 1,78 1,52 2,02 1,27   
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ID AspGD Description 
B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An15g05440 MFS Sugar transport 3,15 2,04 1,36 1,41 1,51  
An15g05460 Major Facilitator Superfamily 3,04 2,43 2,28 1,65 2,16 1,60 
An15g06780 Major Facilitator Superfamily 2,13 1,20 2,30   2,29 
An16g00020 MFS Sugar transporter     4,56       
An16g00940 Major Facilitator Superfamily  2,07 1,93   1,11 
An16g01040 Major Facilitator Superfamily 1,41 3,99 2,01 1,00 1,88 1,11 
An03g04740 MSF Sugar transporter 2,86 2,57 2,13 5,06 2,99 3,79 
An02g07610 MSF Sugar transporter 5,88 5,79 5,80 5,50 5,08 4,47 
An02g07880 MFS Sugar transporter 1,04 1,58  1,80 1,05  
An02g08230 MFS Sugar transporter 5,34 4,28 4,28 6,15 5,92 5,78 
An02g08970 Major Facilitator Superfamily    1,05   
An02g10170 #N/D   1,09    
An02g13050 Major Facilitator Superfamily         3,49 6,45 
An02g13600 Major Facilitator Superfamily 1,08 1,06 1,04    
An02g14720 Major Facilitator Superfamily 3,21 2,30 1,82 4,62 2,60 3,14 
An03g00060 Major Facilitator Superfamily    1,54   
An03g00320 MFS Sugar transporter 3,53 3,10 3,45 4,82 3,50 4,48 
An03g01620 Major Facilitator Superfamily 2,55 1,68  6,96 4,28 2,04 
An03g01750 MSF Sugar transport 1,06 1,23 1,74 1,51 2,24 2,83 
An03g03560 Major Facilitator Superfamily    1,27   
An03g05250 Major Facilitator Superfamily 4,45 4,37 5,90 6,75 3,90 6,34 
An03g05320 MSF Sugar transporter 2,36 1,71 1,12 2,61 1,64 1,63 
An03g05830 Major Facilitator Superfamily       1,41   1,18 
An03g05950 MSF Sugar transport 5,76 4,28 4,83 7,12 6,84 6,35 
An03g06530 Major Facilitator Superfamily 1,84 2,31 3,46     1,26 
An04g00340 MSF Sugar transporter       
An04g00960 Major Facilitator Superfamily       1,10   1,10 
An04g02720 MSF Sugar transporter   1,62   1,11 
An04g02790 MSF Sugar transporter   2,16 2,95     2,12 
An16g06950 MSF Sugar transporter 2,13 2,29     
An16g07660 Major Facilitator Superfamily 2,34 1,84 2,23 1,60 1,49 2,44 
An16g09020 Major Facilitator Superfamily  2,23 2,42    
An17g01070 Major Facilitator Superfamily 1,90 1,43 1,11       
An17g01450 Major Facilitator Superfamily 2,34 2,14 3,25 2,44 2,14 2,06 
An18g00040 MSF Sugar transport       7,58 3,37 4,13 
An18g00380 Major Facilitator Superfamily   1,80    
An18g00440 MSF Sugar transporter 3,16 2,82 3,74 3,62 3,29 4,27 
An18g00480 Major Facilitator Superfamily 3,54 4,08 2,66    
An18g01070 Major Facilitator Superfamily 3,21   2,51 2,28 1,74 1,46 
An18g01400 Major Facilitator Superfamily  1,72 1,92    
An13g02810 Major Facilitator Superfamily 1,84 1,33 1,32 1,54 1,13  
An16g01330 Major Facilitator Superfamily           1,19 
An02g02780 MSF Sugar (and other) transporter    1,16   
An02g03190 Major Facilitator Superfamily 1,86 1,71 2,23 1,84 2,26 2,96 
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ID AspGD Description 
B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An16g01600 MFS transporter 1,11 2,55 2,25 1,71 2,56 2,29 
An16g01690 MSF Sugar (and other) transporter         1,02 1,12 
An16g02610 Major Facilitator Superfamily 1,88 2,20 2,83 1,79 1,71  
An16g06190 MSF Sugar (and other) transporter 2,22 1,94   2,31 2,36 1,86 
An02g04590 Major Facilitator Superfamily 1,10 1,66 3,43 1,37 1,70 2,37 
 
Dos transportares descritos como MSF ou transportadores de carboidratos, 
19 foram expressos somente no crescimento em bagaço e 23 foram expressos 
exclusivamente em colmo. Entretanto, a maioria destes transportadores não está 
caracterizado ou apresentou baixo fold change, ou hiper-expressão em poucos 
tempos. Assim não foi possível correlacionar as diferenças encontradas com a 
fonte de carbono utilizada.  
Recentemente vários estudos têm focado na identificação de 
transportadores de carboidratos no genoma de A. niger e outros fungos, como o 
estudo realizado por Sloothaak e colaboradores (2015) que identificaram dois 
novos transportadores de glicose com elevada afinidade MStg e MstH, ambos 
capazes de transportar uma variedade de substratos (Sloothaak et al., 2015). Esta 
prospecção de novos transportadores eficientes no transporte de açúcares muitas 
vezes visa a identificação de transportadores que possam ser potencialmente 
engenheirados em cepas de S. cerevisiae (Sloothaak et al., 2015). 
Em A. nidulans, foi descrito que o gene xtrD codifica a um transportador da 
superfamília MFS com elevada afinidade por xilose. Comprovou-se que este gene 
é induzido por este açúcar, e é dependente da indução pelo fator de transcrição 
XlnR, e reprimido parcialmente por glucose, possivelmente devido ao CreA 
(Colabardini et al., 2014). Em A. niger o transportador ortólogo ao xtrD foi hiper-
expresso em todas as condições (B6h: 6,22; B12h: 4,57; B24h: 4,15; C6h: 8,38; 
C12h: 8,33; C24h: 6,18), o que sugere que pode estar associado a assimilação 
dos açúcares derivados da biomassa, como a xilose. Apesar de haver poucos 
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trabalhos de prospecção de transportadores de xilose em A. niger, o presente 
trabalho abre portas para que ele possa ser utilizado para este fim.  
Adicionalmente, a importância de se estudar transportadores é que eles 
podem estar envolvidos na sinalização/sensoriamento de açúcares (Zhang et al., 
2013). Embora ainda não seja esclarecido como funcione a cascata indutora 
intracelular, várias evidências sugerem que os oligossacarídeos solúveis liberados 
a partir de celulose ou os seus derivados podem funcionar como moléculas que 
desencadeiam a indução de celulases em T. reesei e Neurospora crassa (Zhang 
et al., 2013), e que transportadores estariam atuação neste processo. Assim, 
nossos dados mostram possíveis novos alvos de estudo uma vez que inúmeros 
genes de transportadores de carboidratos e pertencentes a superfamília MSF 
foram diferencialmente expressos quando crescido em colmo e/ou bagaço em 
relação a condição controle frutose. Isso sugere que eles possam estar 
envolvidos na assimilação dos açúcares (hexoses e pentoses) liberados da 
biomassa recalcitrante, bem como atuando na sinalização para metabolização 
dos mesmos. 
 
5.1.3. Fatores de transcrição 
 
A expressão de enzimas extracelulares em A. niger é altamente regulada e 
controlada através de um sistema complexo de fatores de transcrição que ativa, 
ou reprime a transcrição em resposta a estímulos ambientais. A regulação da 
expressão de um grupo de genes influencia os processos biológicos em um 
organismo e, apesar de ser um componente fundamental para todos os 
organismos, os fatores de transcrição permanecem em grande parte, 
inexplorados. Geralmente, a identificação de fatores de transcrição é baseada em 
anotação do genoma que usam comparações de sequências de pares de base, 
onde é detectado apenas os fatores de trancrição semelhantes a um gene 
conhecido, ou em busca de domínios característicos de fatores de transcrição, 
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utilizando HMMs de domínios já descritos e sequenciados, como por exemplo o 
domínio Zn(II)2Cys6. Neste sentindo, um dos bancos de dados mais utilizados 
para esta busca é o DBD: Transcription factor prediction database 
(http://www.transcriptionfactor.org).  
Para a cepa de A. niger CBS 532.88 estão descritos 700 genes que 
codificam para fatores de transcrição, dentre os quais aproximadamente 300 
pertencem a família zinc-finger, sendo que a função da maioria é desconhecida 
(Pel et al., 2007). Foi verificada a expressão diferencial de 131 genes descritos no 
trabalho de Pel e colaboradores (2007), cerca de 18% dos identificados. Desse 
total, 32 foram expressos somente em bagaço, 20 somente em colmo e 79 foram 
expressos em ambos os substratos (Tabela 14). O principa gene descrito para A. 
niger como o fator de transcrição que regula positivamente a via de degradação 
de biomassa recalcitrante, XlnR, foi hiper-expresso em todas as condições 
amostrais (log2 fold change B6h: 1,24; B12h: 2,27; B24h: 2,22; C6h: 2,50; C12h: 
2,79; C24h: 2,71). Outros reguladores positivos assoaciados a descontrução da 
biomassa também foram identificados como hiper-expressos, como o galX 
(Gruben et al., 2012), que regula a via de oxidação da galactose (log2 fold change 
B24h 1,11; C6h: 1,99; C12h: 1,51; C24h: 1,70), e o manR que regula a 
assimilação de maltose (B6h: 2,41; B12h: 2,2; B24h: 2,02; C12h: 2,12; C24h: 
2,09) (Gruben et al., 2012). Embora a cana não tenha quantidades significativas 
de maltose, a hiper-expressão deste fator de transcrição mostra que sua indução 
pode ser realizada por outros açúcares, e que ele pode participar de outras vias 
que não apenas de metabolização de maltose. 
 Adicionalmente, os genes diferencialmente expressos sem caracterização 
foram submetidos a busca de domínios conservados no banco de dados Pfam. 
Desta forma, foram identificados 55 genes com motivos característicos de fatores 
de transcrição (Turcotte et al., 2006; Finn et al., 2014) (Anexo IV), não descritos 
por Pel e colaboradores (2007) e que por isso não foram incluídos na Tabela 14. 
Com esta busca foram encontrados dois fatores de transcrição não descritos por 
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Pel e colaboradores (2007), mas que já foram caracterizados e vem sendo muito 
estudados, pois estão envolvidos na regulação da via de degradação de substrato 
lignocelulósico. O rhaR (B6h: 1,75; B12h: 1,18; B24h: 1,58; C6h: 1,97, C12h: 2,13; 
C24h: 2,26) que regula a indução de L-ramnose de L-rhamnosidase em A. 
nidulans (Pardo; Orejas, 2014), e o inuR que regula as enzimas inulolíticas (log2 
fold change B12h: 1,42). Assim, no Anexo IV estão apresentandos novos 
putativos fatores de transrição, e outras análises devem ser feitas para confirmar 
estes resultados. 
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Tabela 14 – Fatores de transcrição com motivos conhecidos e/ou com função conhecida hiper-
expressos identificados no transcriptoma de A. niger crescido em bagaço (B) e colmo (C), após 6, 
12 e 24 horas. A identificação (ID) e descrição (description) de cada gene é a disponível no banco 
de dados do AspGD. A expressão é apresentada como o log₂ do fold change (FC). Fungal specific 
transcription factor domain: Fungal STF domain. Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain: 
Fungal ZnClu domain. 
ID AspGD Description B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An02g03830 creA  1,18 1,5  1,02   
An15g05810 xlnR  2,59 2,3 2,22 2,5 2,79 2,71 
An11g04160 malR 2,41 2,2 2,02  2,12 2,09 
An16g01640 galX  1,11 2 1,51 1,7   
An12g01870 ManR  1,26 1,4     
An05g01040 Fungal STF domain    1,74    
An15g05840 Fungal STF domain    1,25   
An09g01200 Fungal STF domain 1,13 1,6     
An02g13290 Fungal STF domain    2,43   
An02g07950 Fungal STF domain    1,27   
An13g03820 Fungal STF domain 2,06 2 1,99 2,05 2,19 1,67 
An03g02140 Fungal STF domain 2,93 1,8 1,25 4,33 2,26 2,72 
An04g08040 Fungal STF domain 2,52 1,7 2,42 3,51 2,87 2,56 
An01g02150 Fungal STF domain  1 1,56    
An14g01490 Fungal STF domain   1,89   1,09 
An16g03290 Fungal STF domain 1,09  1,28  1,01  
An07g01690 Fungal STF domain 1,23  1,16 1,56 1,12 1,08 
An16g09130 aphA - Putative transcription factor 1,24   1,32 1,37 1,01 
An07g01380 Fungal STF domain 4,82 4,1 4,1 5,29 4,59 4,65 
An16g06440 Fungal STF domain   1,82   1,08 
An18g02280 Fungal STF domain    1,45 1,23  
An09g01870 Fungal STF domain   2,75 2,31 1,87 1,77 
An12g01700 Fungal STF domain    1,15   
An12g02210 Fungal STF domain     1,16 1,18 
An17g01300 Fungal STF domain 1,03    1,04 1,06 
An07g03940 Fungal STF domain 1,02 1     
An02g13330 Fungal STF domain   1,24   1,14 
An12g05220 Fungal STF domain 3,19 2,6 3,28 3,64 3,33 3,29 
An03g05980 Fungal STF domain 3,61 2,6 3,1 4,48 4,24 3,98 
An12g10750 Fungal STF domain   2,02    
An01g09770 Fungal STF domain   1,49    
An11g00290 Fungal STF domain  1 2,37  1,05 1,06 
An04g03070 Fungal STF domain 3,8 3,1 3,4 4,77 3,76 3,59 
An11g03780 Fungal STF domain 3,48 2,9 3,36 4,13 3,97 3,8 
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ID AspGD Description B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An11g08550 Fungal STF domain 2,78 2,7 2,31 2,49 2,07 1,92 
An04g00780 Fungal STF domain 2,85 2,3 2,05 4,32 3,18 3,16 
An09g01390 Fungal STF domain 3,21 2,2 3,12 3,12 2,44 2,9 
An15g04220 Fungal STF domain 2,98 2,2 2,64 3,07 3,12 3,04 
An12g00840 Fungal STF domain 2,2 2 1,07  1,36  
An08g03650 Fungal STF domain  2     
An08g03870 Fungal STF domain 1,79 1,9 2,86 1,1 1,67 2,05 
An11g07350 Fungal STF domain 1,59 1,8 1,68    
An15g05490 Fungal STF domain 1,9 1,8 1,56 2,05 1,42 1,57 
An11g00140 Fungal STF domain 1,67 1,8 2,14 1,7 1,93 1,49 
An09g05200 Fungal STF domain  1,7  1,19   
An07g00670 Fungal STF domain  1,7 2,2 1,39  1,98 
An16g06780 Fungal STF domain 1,59 1,6 1,3  1,06  
An01g04370 Zinc finger, C2H2 type domain   1,446    
An01g10540 Zinc finger, C2H2 type domain 5,12 4,9 5,29 2,68 2,98 2,63 
An16g00430 Fungal STF domain 1,82 1,1  1,62   
An11g02870 Fungal STF domain 1,12 1,1 1,44  1,71 1,54 
An03g01760 Fungal STF domain 1,76 1  2,16 1,82 1,33 
An01g12410 Fungal STF domain 1,88  1,69 1,4   
An11g04050 Fungal STF domain 1,78 1,11  1,04   
An15g05080 Fungal STF domain 1,69 1,17  1,24   
An03g02940 Fungal STF domain 1,4      
An06g01970 Fungal STF domain 1,21      
An13g01370 Fungal STF domain 1,19      
An16g00750 Fungal STF domain 1,17      
An01g14770 Fungal STF domain 1,11      
An11g00370 Fungal STF domain 1,07  1,2 1,12   
An16g01390 Fungal STF domain 1,11  1,03  1,4 1,14 
An15g04320 Fungal STF domain 1,01      
An06g02050 Fungal STF domain 2,39 1,12 1,71    
An14g05790 Fungal STF domain 2,04 1,5     
An03g06370 Fungal STF domain 1,2   1,45   
An03g01480 Fungal STF domain 1,5      
An09g00580 Fungal STF domain 1,24      
An02g05420 flbC - Putative transcription factor 2,33 2,4 2,09 1,82 3,07 3,04 
An11g05820 Fungal STF domain 1,53      
An06g00830 Fungal STF domain 1,49 1,5  2,06 2,03  
An11g03630 Fungal STF domain   1,19 1,38   
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ID AspGD Description B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An18g05600 Fungal STF domain 4,17 14 3,49 3,57 3,63 3,5 
An16g01110 Fungal STF domain 1,22    1,06  
An04g06950 Homeobox KN domain        
An09g04060 Fungal STF domain 1,07      
An04g08080 Fungal STF domain 1,57 2,4 1,43 2,26 2,27  
An12g05830  Fungal ZnClu domain 1,2 1,24 1,34 1,18 2,55  
An01g11620 Fungal STF domain 1,37 1,6 1,4   1,19 
An16g07890 Fungal STF domain 1,23 1,5 2,09  1,09  
An12g05490 Fungal ZnClu domain 1,93 2 2,827 21,92 2,50 2,86 
An11g02150 Fungal ZnClu domain 18,87 2,5 2,882   2,096 
An08g04740 Fungal ZnClu domain 22,13 1,7 1,549 18,47 1,97 2,049 
An03g05850 Fungal ZnClu domain 21,59 1,2 1,228 14,53 1,88 1,828 
An03g04760 Fungal ZnClu domain 15,58 1,2  20,87 1,49 1,481 
An01g10280 Fungal ZnClu domain 14,77 1,7 2,28 10,46 1,01 1,42 
An16g04530 Fungal ZnClu domain 14,33 1,6 2,56 10,26 1,47 1,396 
An06g01180 Fungal ZnClu domain  10,58  1,21   
An14g04720 Fungal ZnClu domain    1,12   
An12g09020 Fungal ZnClu domain    1,04   
An15g05100 Fungal ZnClu domain  20,91 1,22    
An11g09160 Fungal ZnClu domain    1,4   
An18g03530 Fungal STF domain 1,7 1,6 1,41 1,8 2,05 1,65 
An02g07550 Fungal ZnClu domain   1,34    
An13g02370 Zinc finger C-x8-C-x5-C-x3-H domain   1,27    
An01g13080 Fungal ZnClu domain 1,34 1,6 1,13    
An16g01230 Zinc finger, C2H2 type domain   1,06    
An12g02400 Fungal ZnClu domain  1,1     
An01g02050 Fungal ZnClu domain 2,08      
An01g09530 Fungal ZnClu domain 1,32      
An15g04740 Fungal STF domain   1,21   1,53 
An01g02940 Fungal STF domain 1,34 1,5 1,96  1,12 1,36 
An12g00750 Fungal STF domain 1,56 1,4 1,82 1,68 1,76 1,61 
An11g03890 Fungal STF domain 1,33 1,4     
An11g06290 Fungal STF domain 1,65 1,3 1,11 1,9 1,9 1,82 
An16g05780 Fungal STF domain 1,43 1,2 1,98 1,42 1,8 1,6 
An08g07930 Fungal STF domain 1,69 1,2 1,91 1,18 1,6 1,62 
An07g06360 Fungal STF domain   1    
An12g00830 Fungal STF domain 1,46 1,5  1,07   
An16g00040 Fungal STF domain      1,33 
An17g01580 STE like transcription factor      1,13 
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ID AspGD Description B6h 
log2(FC) 
B12h 
log2(FC) 
B24h 
log2(FC) 
C6h 
log2(FC) 
C12h 
log2(FC) 
C24h 
log2(FC) 
An07g05960 Zinc finger, C2H2 type domain 1,63 1,8 2,18 1,034   
An01g14350 Fungal ZnClu domain 1,43 2,3 3,94    
An01g05890 Transcription factor IIA, alpha   2,14    
An02g08210 Fungal STF domain 1,87 2 1,62    
An01g04980 C2H2-type zinc finger domain   1,58    
An09g04860 Fungal STF domain  1,5 2,02  1,59  
An12g09580 Fungal ZnClu domain   1,352    
 
Assim, apesar de em A. niger já serem conhecidos vários reguladores 
positivos (por exemplo, XlnR) e negativo (CreA), recentemente novos fatores de 
transcrição vêm sendo descritos em outros fungos modelos, como o ACE3 (em T. 
reesei) que é um fator de transcrição que regula positivamente a expressão de 
celulases e hemicelulases (Häkkinen et al., 2014). Nos dados obtidos neste 
trabalho, foram identificados vários fatores de transcrição não caracterizados que 
podem estar envolvidos diretamente na regulação de enzimas hidrolíticas ou de 
outras vias do metabolismo indiretamente envolvidas na degradação e 
metabolização de polissacarídeos complexos. Descobrir a função e as interações 
destes inúmeros genes reguladores deve fornecer um amplo conhecimento para 
alterar o genoma, bem como induzir ou reprimir determinadas vias metabólicas 
(Morgenstern et al., 2014), com o intuito de melhorar a expressão das proteínas 
de interesse, como das enzimas hidrolíticas, construindo cepas mais celulolíticas.  
 
5.1.4. Perfil transcricional de proteínas de função desconhecida 
 
Inúmeros genes que codificam para proteínas com função desconhecida 
com ou sem peptídeo sinal (PS) foram hiper-expressos. Estas duas categorias 
representam 36% dos genes diferencialmente expressos. Foram encontrados 127 
genes que codificam estas proteínas com PS (Anexo V) e 1092 genes 
diferencialmente expressos que codificam proteínas sem PS (Anexo VI). 
Interessantemente, alguns com alto fold change e em todas as condições como 
An09g04370 (B6h: 8,08; B12h: 7,16; B24h: 5,49; C6h: 9,41; C12h: 6,26; C24h: 
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7,00) e An07g01410 (B6h: 6,95; B12h: 6,73; B24h: 6,78; C6h: 8,09; C12h: 6,55; 
C24h: 6,83) (Anexo V e VI). Estes genes não caracterizados são bons alvos para 
estudos visando a identificação de novas proteínas relacionadas a degradação de 
polissacarídeo.  
Adicionalmente, quando realizado uma análise de similaridades de 
sequências e busca de domínio funcional utilizando o banco de dados dbCAN 
(Yin et al., 2012), alguns genes não anotados no banco de dados AspGD e no 
próprio CAZy, e até então “desconhecidos”, foram encontrados com domínios 
característicos de CAZymes, e com valores de e-value (> 1e-17) e coverage 
(>0,45) significativos (Tabela 15) (disponível em: 
http://csbl.bmb.uga.edu/dbCAN/download/readme.txt). A maioria são enzimas da 
classe AA, que abrange um amplo conjunto de módulos catalíticos associados à 
degradação da parede celular vegetal. Como já mencionado, membros desta 
família são capazes de oxidar polissacarídeos, tornando-os mais suscetíveis à 
hidrólise das GHs e ação das PLs e CEs. A família AA3 são flavoproteínas que 
contêm dinucleotídeo de flavina e adenina (FAD), inclui celobiose desidrogenases 
que estão envolvidas na degradação da celulose, hemicelulose e lignina, 
utilizando uma ampla gama de aceptores de elétrons. Já a família AA7 apresenta 
enzimas que fazem a oxidação dos resíduos glicosil de uma variedade 
carboidratos (D-glicose, maltose, lactose, celobiose), reduzindo o final dos 
oligossacarídeos que contenham ligações α ou β-1,4 (Levasseur et al., 2013). 
Estes genes são candidatos a novas CAZymes e podem ter um papel na 
degradação da biomassa da cana. 
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Tabela 15 – Genes com domínios de CAZymes diferencialmente expressos identificados no transcriptoma de A. niger crescido em bagaço (B) e 
colmo (C), após 6, 12 e 24 horas (h). A identificação (ID) e descrição (Description) é a disponível no banco de dados do AspGD. A tabela mostra a 
provável família CAZy (Family HMM), o HMM length (o quanto que o modelo HMM prediz a sequência da proteína em número de 
aminoácidos), o tamanho do motivo na sequência de interesse (Query lenght) e a cobertura (Coverage) da sequência da proteína. A expressão 
é apresentada como o log₂ do fold change. 
ID AspGD Description 
Family 
HMM 
HMM 
length 
Query 
length 
E- value Coverage 
Signal 
Peptide 
B6 
log2(FC) 
B12 
log2(FC) 
B24 
log2(FC) 
B6 
log2(FC) 
B6 
log2(FC) 
C24 
log2(FC) 
An01g09620 
Has domain(s) with predicted flavin 
adenine dinucleotide binding, long-chain-
alcohol oxidase activity, oxidoreductase 
activity, acting on CH-OH group of donors 
activity and role in oxidation-reduction 
process 
AA3 618 750 1,5E-55 0,51 No 2,21 1,40 1,24 2,31 1,61 1,90 
An01g13510 
Flavin adenine dinucleotide binding, 
oxidoreductase activity, acting on CH-OH 
group of donors activity 
AA3 618 710 1,2E-42 0,54 No 1,52 1,83 2,23  1,80 1,65 
An09g02060 ORF, Uncharacterized AA3 618 1132 6,7E-28 0,52 No     4,72       
An01g11180 
Has domain(s) with predicted UDP-N-
acetylmuramate dehydrogenase activity, 
flavin adenine dinucleotide binding activity 
and role in oxidation-reduction process; 
AA7 458 529 2,4E-58 0,99 No    1,46   
An01g14760 
UDP-N-acetylmuramate dehydrogenase 
activity, flavin adenine dinucleotide 
binding activity and role in oxidation-
reduction process 
AA7 458 467 2,1E-62 0,97 No 1,79 1,11 2,76       
An03g00460 6-hydroxy-D-nicotine oxidase 6-HDNO AA7 458 501 3,9E-46 0,98 Yes  1,42  2,20 1,34  
An03g06270 Putative isoamyl alcohol oxidase, AA7  AA7 458 566 2,2E-39 0,57 Yes       1,54     
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ID AspGD Description 
Family 
HMM 
HMM 
length 
Query 
length 
E-value Coverage 
Signal 
Peptide 
B6 
log2(FC) 
B12 
log2(FC) 
B24 
log2(FC) 
C6 
log2(FC) 
C12 
log(FC) 
C24 
log2(FC) 
An18g00510 
UDP-N-acetylmuramate dehydrogenase 
activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, 
oxidoreductase activity, acting on CH-
OH group of donors activity 
AA7 458 471 1,8E-72 0,46 No   2,20         
An19g00380 
Has domain(s) with predicted UDP-N-
acetylmuramate dehydrogenase 
activity, flavin adenine dinucleotide 
binding, oxidoreductase activity, 
oxidoreductase activity, acting on CH-
OH group of donors activity 
AA7 458 459 7,4E-78 0,98 No 1,58   4,77  2,24 
An02g10100 ORF, Uncharacterized GT90 250 466 2,3E-23 0,97 No 1,77 1,46 2,25 1,20 1,77 1,88 
An09g01830 
Ortholog(s) have role in asperfuranone 
biosynthetic process, fumiquinazoline C 
biosynthetic process and extracellular 
region, fungal-type cell wall localizatio 
AA7 458 483 2,2E-45 0,92 Yes   5,04    
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5.1.5. Análise da expressão de alguns genes por qPCR nas cepas de 
A. niger selvagem, ΔxlnR e ΔcreA 
 
No gênero Aspergillus, os fatores de transcrição mais estudados são o CreA 
e XlnR, uma vez que são os reguladores mais importantes envolvidos 
respectivamente na repressão e indução dos genes envolvidos na degradação da 
biomassa recalcitrante. Inúmeros trabalhos comprovaram que ausência de CreA 
influencia positivamente a expressão de genes que codificam enzimas 
relacionadas a degradação de biomassa recalcitrante, uma vez que seu papel 
repressor é eliminado (van Peij et al., 1998; Mach-Aigner et al., 2012). De forma 
oposta, cepas com deleção para o gene XlnR não são capazes de expressar 
algumas enzimas hemi e celulolíticas, resultando em uma menor liberação de 
oligossacarídeos (van Peij et al., 1998).  
Assim, selecionamos alguns genes hiper-expressos identificados nos 
dados de RNA-seq para verificar se estão sob o controle de XlnR e/ou CreA. 
Entre eles temos duas CAZymes (Endoglucanase A (eglA), An01g11670; β-
glicosidase (An11g00200), dois transportadores não caracterizados com domínio 
MFS (An02g07610 e An02g00060), e duas proteínas hipotéticas sem peptídeo 
sinal (An18g02600 e An07g01410). Para isso, uma mesma quantidade de 
esporos de cada cepa foi inoculada em MM com 1% frutose e depois a massa 
micelial foi transferida para MM 0,5% de bagaço e foram coletados pontos 30 
min, 2, 4, 6, 12 e 24 h após inoculo. Os RNAs foram extraídos e processados da 
mesma maneira para todas as amostras, afim de verificar a expressão desses 
genes por qPCR nas cepas citadas. 
Sabe-se que o gene que codifica a endoglucanase A é induzido por xilose, 
e ele sofreu fortemente a influência da deleção do gene ativador XlnR, como já 
descrito (Mach-Aigner et al., 2012; Souza, 2013) apresentando níveis de 
expressão muito baixo ou ausentes quando comparado ao selvagem, 
demonstrando a dependência da expressão desses genes para com este fator de 
transcrição (Figura 21A). Como esperado, de modo oposto, este mesmo gene foi 
hiper-expresso na cepa A. niger ΔcreA, já que este fator de transcrição inibe a 
transcrição de CAZymes, sendo que a expressão nesta cepa foi maior que nos 
pontos da selvagem em 12 e 24 h. Já para a β-glicosidase (Figura 21B) é possível 
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notar o efeito deletério do ativador (XlnR), mas não o do inibidor, o que sugere 
que sua expressão não é regulada fortemente pelo CreA. Também é possível 
observar que na condição de crescimento em frutose, em nenhuma das cepas, 
este gene é expresso, o que mostra a importância da presença dos indutores 
(açúcares liberados do substrato recalcitrante) para a indução destas enzimas 
hidrolíticas. 
 
Figura 21. Expressão gênica dos genes Endoglucanase A (A) e β-glicosidase (B). 
A expressão foi normalizada utilizando o gene sar1 (GTPase). As amostras foram 
coletadas após 30’ (min), 2, 4, 6, 12 e 24 horas (h) de crescimento em bagaço (B). O 
crescimento em fructose (F) por 24 horas foi utilizado como condição controle. As barras 
de erro indicam o desvio padrão para as réplicas biológicas. As réplicas (selvagem versus 
ΔcreA) foram analisadas pelo t-student não-pareado (* p<0,05).  
 
Já os genes que codificam aos transportadores An02g00060 (Figura 22A) e 
An02g07610 (Figura 22B) parecem sofrerem a influência da regulação mediada 
por XlnR uma vez que os níveis de expressão no selvagem são bem maiores. 
Esta regulação pode ser um indicativo que estes genes podem estar envolvidos 
no transporte de açúcares. Já a repressão por creA não está bem clara, pois há 
pontos que a expressão no selvagem é maior que no mutante ΔcreA, e outros que 
o contrário acontece. De qualquer forma, foi verificado na maioria dos pontos uma 
maior expressão no substrato recalcitrante do que em frutose. 
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Figura 22. Expressão gênica dos transportadores An02g00060 (A) e An02g07610 
(B). A expressão foi normalizada utilizando o gene sar1 (GTPase). As amostras foram 
coletadas após 30’ (min), 2, 4, 6, 12 e 24 horas (h) de crescimento em bagaço (B). O 
crescimento em frutose por 24 horas foi utilizado como condição controle. As barras de 
erro indicam o desvio padrão para as réplicas biológicas. As réplicas (selvagem versus 
ΔcreA) foram analisadas pelo t-student não-pareado (* p<0,05).  
 
Os genes que codificam para proteínas desconhecidas sem peptídeo sinal 
An07g01410 (C6h:6,95; C12h:6,73; C24h:6,78; B6h:8,09; B12:6,55; B24h:6,83) 
(Figura 23A) e An18g02600 (C6h:3,12; C12h:3,18; C24h:4,57; B6h:1,66; 
B12h:2,39; B24h:2,14) (Figura 23B) também parecem sofrer a influência da 
regulação mediada por XlnR uma vez que o nível de expressão no selvagem é 
maior. Da mesma forma que os transportadores, a repressão por CreA não está 
clara para o An07g01410. Para o An18g02600 (Figura 23B) parece que a deleção 
do creA influenciou negativamente sua expressão, uma vez que ela foi menor que 
o selvagem na maioria dos pontos. Como os genes anteriormente discutidos, foi 
verificado na maioria dos pontos, uma maior expressão no substrato recalcitrante 
do que em frutose. Estes genes apresentarem uma alta hiper-expressão em 
bagaço e colmo (Anexo VI), e os dados de real time mostram que eles realmente 
podem estar associados à desconstrução da biomassa, dado o controle por XlnR.  
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Figura 23. Expressão gênica dos genes que codificam proteína desconhecida 
sem peptídeo sinal An18g02600 (A) e An07g01410 (B). A expressão foi normalizada 
utilizando o gene sar1 (GTPase). As amostras foram coletadas após 30’ (min), 2, 4, 6, 12 
e 24 horas (h) de crescimento em bagaço (B). O crescimento em frutose (F) por 24 horas 
foi utilizado como condição controle. As barras de erro indicam o desvio padrão para as 
réplicas biológicas. As réplicas (selvagem versus creA) foram analisadas pelo t-student 
não-pareado (*p<0,05) 
 
5.2. Análise do secretoma de A. niger crescido em biomassa de cana-
de-açúcar 
O anexo I mostra os resultados da análise do secretoma de A. niger em 
comparação com o T. reesei, outro fungo celulolítico muito estudado, ambos 
crescidos nas mesmas biomassas de cana. Além da análise das enzimas 
encontradas nos sobrenadantes, foi realizado atividade enzimática e análise dos 
açúcares liberados na sacarificação da parede celular vegetal durante os 
crescimentos dos fungos. A comparação de dados gerados durante a degradação 
de polissacarídeos complexos por dois fungos modelos é interessante e poderá 
contribuir para maiores insights acerca da degradação de materiais 
lignocelulósicos.  
De forma geral, os dados de proteômica mostram que A. niger secretou 
um grande número de CAZymes, em ambos os substratos e em todos os tempos 
amostrais. No total, foram identificadas 89 enzimas hidrolíticas ou relacionadas a 
descontrução da biomassa, e a tabela S1 (Anexo I) lista todas estas enzimas e os 
seus respectivos pesos moleculares, o número de peptídeos identificados e suas 
respectivas sequências peptídicas, razões massa-carga (m / z), números de 
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peptídeos únicos e presença/ausência de um péptido de sinal. Além de CAZymes, 
foram identificadas outras 52 proteínas, não relacionadas diretamente como a 
degradação da biomassa vegetal (Tabela S2, Anexo I)  
Em comparação com trabalhos anteriormente publicados, também 
utilizando A. niger, no presente estudo foi identificado um número maior de 
CAZymes. Adav e colaboradores (2010), por exemplo, identificaram 30 enzimas 
produzidas por A. niger em fermentador contendo meio mínimo e glicose. Já no 
trabalho de Oliveira e colaboradores (2010) foram identificadas 40 CAZymes 
quando A. niger foi cultivado em biorreator contendo meio mínimo e D-xilose (um 
indutor de celulases e hemicelulases) ou D-maltose como únicas fontes de 
carbono. Como pode ser verificado, nesses estudos os indutores eram fontes de 
carbono simples, e não fontes de carbono complexas, tais como bagaço e colmo 
de cana. Uma exceção é o trabalho de Souza e colaboradores (2011) que 
utilizaram bagaço explodido como fonte de carbono, contudo, identificaram 
apenas 17 CAZymes. Interessantemente, apenas uma enzima foi encontrada em 
comum para todos estes trabalhos, uma α-amilase (AamA). Esta enzima pertence 
à família GH13 e faz a clivagem das ligações glicosídicas do amido e glicogênio 
(van der Kaaij et al., 2007). Entretanto, de uma forma geral, em todos estes 
trabalhos as enzimas mais importantes relacionadas com a degradação da 
biomassa foram identificadas. Para hidrolisar as cadeias de celulose em 
monômeros, a cadeia principal deve ser clivada internamente, e como já 
mencioando, este evento é realizado por endoglucanases (GH5, GH12). Da 
mesma forma, a liberação da celobiose ocorre através da ação de exoglucanases 
(GH6, GH7), que é posteriormente convertida em glicose pela ação das β-
glicosidases (GH3) (Lynd et al., 2002). A fração de hemicelulose é formada por 
arabinoxilano, β-glucano e xiloglucano, e devido a esta variedade de substratos, a 
mistura enzimática necessária para degradá-la é mais diversificada, incluindo 
endoxilanases (GH10, GH11), β-xilosidase (GH3), arabinofuranosidases (GH43, 
GH51, GH54), galactosidases (GH35), acetilxilano esterase (CE1) e outras 
(Herpoel-Gimbert et al., 2008). No secretoma de A. niger, todas estas enzimas já 
estavam presentes desde o ponto inicial (6 horas). 
Comparando os dados obtidos na análise de transcriptômica e 
secretômica (Figura 17), o número total de CAZymes encontrado nos dados de 
transcriptoma é muito maior (237) que encontrado nos dados de secretoma (89), 
tendo em comum apenas 73 enzimas. Essa diferença pode ser devido a alta 
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sensibilidade da técnica de RNA-Seq que consegue detectar baixos níveis de 
expressão enquanto que a técnica de massas detecta os peptídeos mais 
abundantes.  
 
 
Figura 24. O diagrama de Venn mostra distribuição de CAZymes encontradas no 
secretoma, transcriptoma e ambas abordagens. 
 
Analisando e comparando o total de CAZymes descritas no genoma de A. 
niger (Tabela 2) e encontrado nos dados de RNA-Seq e massas, observou-se que 
no transcriptoma foram identificados aproximadamente 52% das CAZymes 
descritas no genoma, 64% dos genes de GHs descritos foram encontrados 
(Figura 25A), representando aproximadamente 90% das famílias de GHs (Figura 
25B). Já no secretoma, apenas 20% das CAZymes descritas no genoma foram 
identificadas, e aproximadamente 58% das famílias de GHs descritas no genomas 
foram encontradas (Figura 25B) . 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 25. Comparação entre o número de genes e famílias de CAZymes 
preditas no genoma de A. niger, transcritos e identificados no secretoma. A: Famílias de 
CAZy preditas no genoma, transcritas e secretadas quando crescido em colmo e/ou 
bagaço. B: Genes que codificam à CAZymes divididos em suas respectivas famílias. 
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Analisando as enzimas secretadas e genes hiper-expressos quando 
cultivado exclusivamente em colmo observou-se uma gama maior de pectinases 
(Figura 18, Figura 26 e Anexo I). Embora sete pectinases foram secretadas 
utilizando ambas as fontes de carbono, doze pectinases foram secretadas 
exclusivamente quando cultivado em colmo (Figura 26 e Anexo I). Isso corrobora 
os dados de expressão gênica (Figura 18, vide item 5.1.1), já que foram hiper-
expressos em ambos os substratos trinta e oito genes relacionados a degradação 
da pectina, contudo nenhum gene foi expresso exclusivamente em bagaço. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 26. O diagrama de Venn mostra a distribuição de CAZymes relacionadas à 
degradação da pectina encontradas no secretoma de A. niger crescido em bagaço, colmo 
e em ambos os substratos 
 
 
Como já discutido anteriormente, a maior recalcitrância do colmo pode ter 
induzido A. niger a expressar uma maior variedade de CAZYmes e também em 
maior nível de expressão (Figura 19). Reforçando os dados obtidos do 
transcriptoma, nos dados proteoma observou-se uma maior contagem total de 
peptídeos neste substrato (Figura 27 e Anexo I), que é uma medida indireta da 
quantidade total de proteínas. Assim, é evidente que o fungo responde de 
maneira diferente ao crescimento nas duas biomassas utilizadas, no entanto, 
como o fungo sensora essa diferença de recalcitrância entre os substratos colmo 
e bagaço ainda não está claro. 
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Figura 27. Quantidade total de peptídeos identificados no secretoma de A. niger 
após 6, 12 e 24 horas (h) de crescimento em colmo (C) e bagaço (B). 
 
 
Os demais dados obtidos das análises do secretoma de A. niger em 
comparação com o secretoma de T. reesei estão detalhados no Anexo I (artigo 
publicado na PLoS ONE). 
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6. CONCLUSÃO 
 
A. niger é um fungo de grande importância biotecnológica devido a sua alta 
secreção proteica e versatilidade metabólica, utilizado na indústria desde 1919. O 
presente trabalho reafirma a sua importância, uma vez que este se mostrou um 
grande produtor de enzimas hidrolíticas quando crescido em substratos 
recalcitrantes como fonte de carbono (colmo e bagaço) por 6, 12 e 24 horas. As 
principais celulases e hemicelulases apresentaram uma hiper-expressão desde o 
ponto mais precoce (6 horas), e foi verificada que a sacarificação já se inicia 
dentro destas primeiras horas. A maioria dos genes que codificam à CAZymes 
foram hiper-expressos nos dois substratos. Entretanto, foi verificada uma maior 
diversidade e quantidade de enzimas transcritas e secretadas no colmo, e é 
proposto que por este ser mais recalcitrante e complexo que o bagaço explodido, 
seja necessária uma produção mais acentuada de enzimas para sua degradação. 
Além disso, foram encontrados 11 genes que codificam para proteínas preditas 
como possíveis candidatas a CAZymes, que não foram descritas em uma recente 
revisão para esta espécie. Adicionalmente, foram identificados 182 
transportadores que podem estar envolvidos na assimilação dos açúcares 
liberados, a grande maioria deles não caracterizados, o que abre caminho para 
outros trabalhos visando suas caracterizações. De importância para a regulação 
da produção enzimática, foram identificados 131 fatores de transcrição sendo 
hiper-expressos. Além dos fatores de transcrição já descritos na literatura 
relacionados a este processo, diversos outros genes tiveram padrões de 
expressão interessantes, sendo expressos em ambos os substratos e na maioria 
dos tempos amostrados, o que pode indicar que atuam na regulação da produção 
de CAZymes. A caracterização de novos reguladores é interessante pois permite 
o engenheiramento de cepas para torná-las mais celulolíticas. Por fim, mais de mil 
genes que codificam a proteínas de função desconhecida, sem motivo conhecido 
(com e sem peptídeo sinal) também foram encontradas como hiper-expressos, o 
que abre caminho para estudos e descobertas de novos atuantes na resposta de 
A. niger à biomassa vegetal.  
Neste trabalho, foi analisado pela primeira vez o transcriptoma e secretoma 
de um dos fungos mais importantes industrialmente, crescido no resíduo 
agroindustrial brasileiro mais abundante e promissor para a produção do etanol 
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2G, utilizando ferramentas de biologia de sistemas modernas. Os resultados 
obtidos podem contribuir com o desenvolvimento de coquetéis enzimáticos mais 
racionais, específicos e adequados a característica dessa biomassa, o que pode 
auxiliar na viabilidade econômica na produção e comercialização deste 
biocombustível.  
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Abstract  
 
Background 
Our dependence on fossil fuel sources and concern about the environment has 
generated a worldwide interest in establishing new sources of fuel and energy. Thus, the 
use of ethanol as a fuel is advantageous because it is an inexhaustible energy source and 
has minimal environmental impact. Currently, Brazil is the world's second largest producer 
of ethanol, which is produced from sugarcane juice fermentation. However, several studies 
suggest that Brazil could double its production per hectare by using sugarcane bagasse and 
straw, known as second-generation (2G) bioethanol. Nevertheless, the use of this biomass 
presents a challenge because the plant cell wall structure, which is composed of complex 
sugars (cellulose and hemicelluloses), must be broken down into fermentable sugar, such 
as glucose and xylose. To achieve this goal, several types of hydrolytic enzymes are 
necessary, and these enzymes represent the majority of the cost associated with 2G 
bioethanol processing. Reducing the cost of the saccharification process can be achieved 
via a comprehensive understanding of the hydrolytic mechanisms and enzyme secretion of 
polysaccharide-hydrolyzing microorganisms. In many natural habitats, several 
microorganisms degrade lignocellulosic biomass through a set of enzymes that act 
synergistically. In this study, two fungal species, Aspergillus niger and Trichoderma 
reesei, were grown on sugarcane biomass with two levels of cell wall complexity, culm in 
natura and pretreated bagasse. The production of enzymes related to biomass degradation 
was monitored using secretome analyses after 6, 12 and 24 hours. Concurrently, we 
analyzed the sugars in the supernatant.  
Results 
Analyzing the concentration of monosaccharides in the supernatant, we observed 
that both species are able to disassemble the polysaccharides of sugarcane cell walls since 
6 hours post-inoculation. The sugars from the polysaccharides such as arabinoxylan and β-
glucan (that compose the most external part of the cell wall in sugarcane) are likely the 
first to be released and assimilated by both species of fungi. At all time points tested, A. 
niger produced more enzymes (quantitatively and qualitatively) than T. reesei. However, 
the most important enzymes related to biomass degradation, including cellobiohydrolases, 
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endoglucanases, β-glucosidases, β-xylosidases, endoxylanases, xyloglucanases, and α-
arabinofuranosidases, were identified in both secretomes. We also noticed that the both 
fungi produce more enzymes when grown in culm as a single carbon source.  
 
Conclusion 
Our work provides a detailed qualitative and semi-quantitative secretome analysis 
of A. niger and T. reesei grown on sugarcane biomass. Our data indicate that a combination 
of enzymes from both fungi is an interesting option to increase saccharification efficiency. 
In other words, these two fungal species might be combined for their usage in industrial 
processes. 
 
Introduction 
The increasing demand for sustainable energy has promoted considerable efforts 
to replace fossil fuels with biofuels. As the second world´s largest producer and exporter of 
ethanol from sugarcane, approximately half of Brazil’s fuel supply is produced from 
renewable energy sources [1]. Currently, Brazilian production relies on the fermentation of 
sucrose, known as first-generation (1G) bioethanol. If second–generation (2G) bioethanol 
was commercialized, Brazil could increase bioethanol production by approximately 40% 
[2]. To reach this level in industrial processes, the obstacle of cell wall recalcitrance must 
be overcome. Cell wall recalcitrance is a phenomenon directly related to the enormous 
complexity of the plant cell wall [3]. In the case of sugarcane, de Souza et al. [4] proposed 
a model for the architecture of polymers within the cell walls of the leaf and culm (the 
stem of the sugarcane) that included the structural complexity of hemicelluloses, such as 
arabinoxylan, xyloglucan, and mixed-linkage-β-glucans, as well as pectins, such as 
homogalacturonnan and arabinogalactans. They found that sugarcane tissues are composed 
of ca. 30% of cellulose and 60% hemicelluloses, with pectins and lignin accounting for the 
rest of the biomass [4]. 
The biomass of sugarcane displaying these features is transformed into bagasse, a 
major residue from the Brazilian agroindustry (280 kg per 1 ton of sugarcane crushed) [5]. 
Bagasse is obtained from a process that crushes and washes biomass (to obtain sucrose), 
changing the composition in relation to culm. Bagasse is composed of cellulose (40-50 %), 
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hemicellulose (25-35 %), and lignin (15-20 %) [6, 7], highlighting the fact that a portion of 
hemicelluloses and pectins are washed out during sucrose extraction. Thus, the 
compositions of sugarcane culms in natura and bagasse are considerably different, with the 
former displaying higher complexity and proportionally higher levels of soluble polymers 
that belong to the classes of hemicelluloses and pectins. 
Although considerable progress has been made in the saccharification of 
recalcitrant plant biomass, the cost of 2G bioethanol will not become economically 
competitive unless the full conversion of lignocellulose biomass can be reached. Complete 
hydrolysis of cellulose yields glucose, whereas hemicellulose hydrolysis can produce 
monomers of xylose, arabinose, mannose, glucose and galactose. In order to break down 
the cell wall and release these monomers, pre-treatment with enzymatic cocktails are 
necessary prior to hydrolysis, and this step constitutes the majority of the cost in 2G 
bioethanol processing [8]. A better understanding of the hydrolytic mechanisms and 
enzyme secretion of polysaccharide-hydrolyzing microorganisms is needed to overcome 
the cost associated with enzyme pretreatments. In many natural habitats, plant biomass is 
degraded by a variety of lignocellulolytic microorganisms that work together to break 
down the recalcitrant structure of lignocellulosic materials. Although bacteria and yeast 
(the latter more rarely) produce hydrolytic enzymes [9, 10], most enzymes used in 
commercial cocktails are derived from fungi, such as Aspergillus niger and Trichoderma 
reesei, due to their efficiency in producing and secreting a broad range of cellulases and 
hemicellulases.  
A. niger is industrially used to produce many pectinases [11, 12] and 
hemicellulases [13, 14]. A sequencing effort reported that A. niger contains 14,056 genes 
[15], and it has one of the most remarkable sets of genes encoding hydrolytic enzymes 
among sequenced fungal genomes. According to the Carbohydrate-Active Enzymes 
(CAZY) database (http://www.cazy.org/), A. niger has more than 250 glycoside hydrolases 
(GHs). Another hyper producer of cellulolytic enzymes is T. reesei RUT-C30. This strain 
was obtained from the wild-type strain, QM6a, after three rounds of random mutagenesis, 
with the aim of increasing cellulase production.  
Due to their great potential for producing hydrolytic enzymes, both of these fungi 
have been the focus of several studies on GH discovery and there is a marked effort to 
understand the regulation of the expression of genes that encoding them. To date, only one 
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master carbon repression regulator has been described (CreA/Cre1). The A. niger 
transcription factor, XlnR (and the T. reesei orthologues Xyr1), is a major positive 
transcriptional regulator of xylanases and cellulases encoding genes for this species. In A. 
niger, the expression of most cellulases and hemicellulases is co-regulated by the same 
inducer (xylose), but for T. reesei, at least four different inducers have been described 
(xylose, xylobiose, sophorose and lactose) [16, 17]. Several differences in the regulation of 
GH production between these two fungi have been already described [16, 18, 19], but 
comparative studies could provide a more comprehensive overview of how these important 
industrial species sense and produce hydrolytic enzymes. 
Although many secretome studies have been performed using A. niger and T. 
reesei [20-24], very few were based on sugarcane culm and/or bagasse [25, 26]. In the 
present work, these two fungal species were grown on sugarcane biomass with two levels 
of cell wall complexity: culm in natura and pretreated bagasse. The production of enzymes 
related to biomass degradation was monitored using secretome analyses after 6, 12 and 24 
hours. Concomitantly, we analyzed the sugars released in the supernatant. Our experiments 
demonstrate that both species degrade biomass after 6 hours post-inoculation, but 
comparative secretome analysis of A. niger and T. reesei revealed that it can occur through 
different mechanisms. This study provides a better understanding of the saccharification 
process, and it can be used as a basis for the production of optimized enzymatic cocktails. 
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Materials and methods  
 
Fungi strains and media  
The species used in this work were the filamentous fungi Trichoderma reesei RUT-
C30 and Aspergillus niger N402. Both strains were maintained on potato dextrose agar 
(PDA) at 29°C and 30°C, respectively. The basic culture medium (BCM) (pH 5.5) was 
composed of 0.05% yeast extract (w/v), 50 mL/L salt solution (6 g/L NaNO3, 1.5 g/L 
KH2PO4, 0.5 g/L KCl and 0.5 g/L MgSO4), 200 µL/L trace elements (10 g/L 
ethylenediaminetetraacetic acid, 4.4 g/L ZnSO4·7 H2O, 1.0 g/L MnCl2·4H2O, 0.32 g/L 
CoCl2·6H2O, 0.315 g/L CuSO4·5H2O, 0.22 g/L (NH4)6Mo7O24·4H2O), 1.47 g/L 
CaCl2·2H2O and 1 g/L FeSO4·7H2O) and a predetermined concentration of carbon source, 
according to our experimental conditions (see below). 
The exploded bagasse was prepared as described by Souza et al. [25]. Briefly, 
sugarcane bagasse in natura was treated with 14 kg/cm2 water steam, washed exhaustively 
with distilled water until reducing sugars were not detected by dinitrosalicylic acid (DNS) 
[27] and dried at 40°C for several days. The culm was ground into particles with a 2-mm 
diameter, 3 g of culm particles were washed six times with 25 mL of 80 % (v/v) ethanol at 
80 °C for 20 min, washed with distilled water to remove ethanol, and dried. After drying, 
both sugarcane exploded bagasse (SEB) and sugarcane culm (SC) were sifted on a 600-µm 
industrial sieve. 
 
Substrate-based induction conditions 
T. reesei and A. niger spores were harvested from fresh potato dextrose agar (PDA) 
plates by adding 1 mL of sterile distilled water. The spore suspensions were inoculated in 
triplicate to a final concentration of 1 × 106 spores per 30 mL of BCM (pH5.5) in a 250-
mL Erlenmeyer flask containing 1% fructose (w/v) as the sole carbon source. T. reesei and 
A. niger spores were grown at 29°C and 30°C, respectively, for 24 hours (A. niger) on a 
rotary shaker with agitation at 200 rpm. T. reesei was also grown on a rotary shaker with 
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agitation of 200 rpm, but it was grown for 48 hours to achieve an initial mycelial mass 
similar to that of A. niger. After, mycelia were removed by filtration through Whatman 
grade 1 filters (GE Healthcare), and they were washed with sterile water and transferred to 
30 mL of fresh BCM media (without yeast extract) containing 0.5% of SEB or SC (w/v) as 
the sole carbon source for 6, 12 or 24 hours. T. reesei cultures were grown in a controlled 
environmental growth chamber under constant illumination with white light. 
The mycelia and biomass used as carbon sources were harvested by filtration, 
washed thoroughly with sterile water and quickly frozen in liquid nitrogen for further cell 
wall monosaccharide composition analyses. The supernatant was stored at -20°C for 
enzymatic, soluble supernatant sugar and mass spectrometry analyses.  
 
Fungal growth 
 
Nitrogen content, an indirect measure of fungal growth, was measured based on the 
Pregl-Dumas’ classical method [28]. The mycelial mass of A. niger and T. reesei grown on 
BCM with bagasse or culm for 6, 12 or 24 hours was rinsed with distilled water to remove 
traces of medium, and it was dried at 80°C for 4 h. The sample was macerated, and 2 mg 
(weighed with a digital electronic balance) was burned at approximately 975 ºC in the 
presence of pure oxygen. The process released nitrogen, carbon dioxide and water, which 
were passed through special columns that absorbed the carbon dioxide and water. A 
column carrying a thermal conductivity detector separated the nitrogen from any other 
residue, and the resulting nitrogen content was measured. The instrument (PerkinElmer, 
model 2400, series II) was previously calibrated by analyzing a pure standard of known 
nitrogen, and the amount of nitrogen in each sample was given as a percentage in relation 
to the initial mass. 
 
 
 
 
Monosaccharide Analyses in Culture Supernatant 
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Monosaccharide analysis was performed on the supernatant. Each sample (1.8 mL) 
was completely dried using a Refrigerated CentriVap Concentrator (LABCONCO), 
resuspended in 500 µL of sterile deionized water and filtered through a 0.45-U pore size, 
13-mm diameter (Durapore, Millex). The samples were subsequently analyzed by HPAEC-
PAD on a CarboPac PA-1 column (DX-500 system, Dionex). The elution of carbohydrates 
occurred in a gradient mixture of water and 200 mM sodium hydroxide at a flow rate of 0.8 
mL/min for 50 min. Sugars were identified and quantified by comparing the retention 
times and ratios of sample peak area to internal standard peak area in relation to ratios 
determined for external standards using a Chromeleon 6.8 Chromatography Data System 
software. 
 
Supernatant preparation and SDS-PAGE analysis 
 
To analyze the secretome profiles of T. reesei and A. niger, triplicate supernatants 
(~90 mL) containing enzymes from each time-point were pooled and clarified by filtration 
through a 0.22-µm filter (Hydrophlic Millex, Millipore). The clarified supernatant was 
concentrated using a 3-kDa membrane (Vivaspin 20, GE HealthCare) to a final volume of 
200 µL, and 20 µL was separated by 10% SDS-PAGE (110 V, 90 min). Three independent 
biological replicates of pooled supernatants were performed for the secretome experiments. 
The proteins were visualized by staining with 0.1 % Coomassie Brilliant Blue R250 (w/v), 
followed by destaining with 45% methanol and 10% acetic acid solution (v/v). All bands 
from triplicate SDS-PAGE gels were manually excised, reduced, alkylated and digested in 
gel with trypsin-modified sequencing-grade reagents (Promega), according to a previously 
described method [29]. S1 Fig shows SDS-PAGEs with one replicate of each sample, 
before the concentration step. 
Mass spectrometry and protein identification 
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Peptides were resuspended in 0.1% formic acid (v/v), and an aliquot (4.5 µL) was 
analyzed on an ETD-enabled LTQ Velos Orbitrap Mass Spectrometer (Thermo Fisher 
Scientific) coupled to a nanoflow liquid chromatography column (LC-MS/MS) via an 
EASY-nLC System (Proxeon Biosystem) through a Proxeon nanoelectrospray ion source. 
Peptides were separated by a 2-90% acetonitrile gradient in 0.1% formic acid using an 
analytical column PicoFrit Column (20 cm x ID75 µm, 5-µm particle size, New Objective), 
with a flow of 300 nL/min over 27 min. The nanoelectrospray voltage was set to 2.2 kV, 
and the source temperature was 275°C. All instrument methods for the LTQ Orbitrap 
Velos were set up in the data-dependent analysis (DDA) mode. Full scan MS spectra (m/z 
300-1,600) were acquired in the Orbitrap analyzer after accumulation to a target value of 
1e6. The resolution in the Orbitrap was set to r = 60,000. The 20 most intense peptide ions 
with charge states ≥ 2 were sequentially isolated to a target value of 5,000 and fragmented 
in the linear ion trap by low-energy CID (normalized collision energy of 35%). The signal 
threshold for triggering an MS/MS event was set to 1,000 counts. Dynamic exclusion was 
enabled with an exclusion size list of 500 and exclusion duration of 60 s. The activation Q-
value was 0.25 and the activation time was 10 ms.  
Data were acquired using the Xcalibur software package, and the raw data files 
were converted to a peak list format (mgf), without summing the scans, using Mascot 
Distiller v.2.3.2.0 (Matrix Science Ltd.). The database search was performed against the 
Trichoderma (13,808 proteins) and Aspergillus niger (36,414 proteins) from the NCBI 
database using the Mascot v2.3.02 engine (Matrix Science Ltd.), with 
carbamidomethylation as a fixed modification, oxidation of methionine as a variable 
modification and one trypsin missed cleavage. The precursor mass tolerance was set to 10 
ppm, and the fragment mass tolerance was set to 0.1 Da. For protein identification, the 
resulting search data were analyzed in Scaffold 3.5.1 (Proteome Software). The defined 
parameters were: minimum protein probability of 80%, minimum peptide probability of 
90% and unique different minimum peptide of 1. We accepted proteins with up to 10% 
FDR protein and 5% FDR peptide. CAZymes with only one unique peptide detected were 
considered in the present manuscript as less confidently quantified than those proteins with 
multiple peptides detected. All the single protein matches were further checked if the 
Mascot MS/MS ion score was greater than 25 (significance threshold p< 0.05), giving 
better confidence to protein identification. To access the signal peptide presence, we used 
the signal peptide prediction program, SignalP version 4.1 
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(http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/). The CAZy database (http://www.cazy.org/) was 
used to classify the identified proteins according to their families.  
 
Enzymatic assays 
 
Enzymatic activity was determined from the amount of reducing sugar liberated 
from different polysaccharide substrates by the 3,5-dinitrosalicylic acid (DNS) method 
[27] using glucose as standard. First, 30 mL of supernatant from the samples induced with 
SEB or SC for 24 hours was concentrated using a centrifugal concentrator (Vivaspin 20, 10 
kDA, GE HealthCare) to a final volume of 5 mL. The supernatant activity was assayed 
using xylan from beechwood, β-glucan, debranched arabinan from sugar beet, xyloglucan 
from tamarind and carboxymethylcellulose (CMC) (purchased from Sigma–Aldrich and 
Megazyme) as substrates at a 0.5% final concentration. Briefly, activity was measured 
using 50 µL of the substrate solution, and 20 µL of supernatant was diluted in 100 mM 
sodium acetate buffer (pH 5.5) to achieve a final volume of 100 µL. The reaction was 
incubated at 40°C for 5 min for xylan and β-glucan and for 10, 70 and 180 min, for 
xyloglucan, CMC and debranched arabinan, respectively. The reaction was stopped by 
adding 100 µL of DNS. One unit (U) of enzymatic activity was defined as the amount of 
enzyme required to release 1 µmol of reducing sugar per minute. 
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Results and discussion 
Saccharification of sugarcane biomass  
To identify when the degradation of sugarcane exploded bagasse (SEB) and culm 
(SC) were initiated, we analyzed the sugars that were released into the A. niger and T. 
reesei culture supernatants using high-performance liquid chromatography (HPAEC-
PAD), over a time course of 6, 12 and 24 hours post-inoculation. The supernatant from 
each time point was also collected from control samples that were not inoculated with 
fungi. Fig. 1 shows the changes in the proportions of glucose, cellobiose, xylose, arabinose 
and galactose over the course of the experiment. We observed bagasse degradation after 6 
hours post-inoculation since the total concentrations of glucose and xylose were higher 
than in the control samples (Fig. 1a, 1c). In culm, this feature was more noticeable after 12 
hours (Fig. 1b, 1d).  
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Fig. 1. Degradation of sugarcane biomass and the sugars released by A. niger 
and T. reesei. Free sugars in the supernatant after the transfer of mycelia to culm/bagasse 
media at 6, 12 and 24 hours (h). Each bar represents the mean and the standard deviation of 
values from three independent experiments. The samples marked C are the control samples 
that were not inoculated with fungi. a) A. niger grown on 0.5% culm; b) A. niger grown on 
0.5% bagasse; c) T. reesei grown on 0.5% culm; and d) T. reesei grown on 0.5% bagasse.  
 
The changes in the proportion of sugars (Fig. 1) led us to conclude that both 
cellulose and hemicellulose were being degraded. We observed only galactose in the 
samples with fungi that used bagasse and culm as carbon source, suggesting that the 
degradation of branched hemicelluloses (mainly composed of xylose and galactose) started 
within 6 hours. It is also likely that the fungi were consuming sugars derived from 
arabinoxylan, since we detected changes in arabinose concentration. Together with pectin 
and β-glucan, arabinoxylans form the most water-soluble and accessible part of the cell 
wall in sugarcane [4]. Therefore, these sugars are readily released by the fungal species as 
soon as they come into contact with the substrate due the actions of multiple enzymes, such 
as α-arabinofuranosidases (GH3, GH43, GH51, GH54 and GH62), which remove the 
residues of arabinose, and β-1,4-endoxylanase (GH10, GH11, GH30) and β-1,4-xylosidase 
(GH3, GH43), which hydrolyze xylose from the xylan backbone [30]. 
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Despite the higher recalcitrance of the culm, we also noticed that the samples from 
fungi grown on this substrate presented the highest amount of sugars in the supernatant 
(Fig. 1b, 1d). These results suggest that both T. reesei and A. niger secreted more enzymes 
using culm as a carbon source compared to bagasse, since there were no differences in 
growth between the two substrates (indirectly measured by nitrogen content, Fig. 2). 
Because both fungi consume sugars, these values do not represent the real rate of sugar 
release; however, they suggest that both fungi released different amounts of 
monosaccharides and/or have different rates of sugar uptake. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 2. Nitrogen content. Total nitrogen content of fungi growing on sugarcane culm (C) 
and bagasse (B) for 6, 12 and 24 hours (h). Each bar represents the mean and the standard 
deviation of values from three independent experiments. The asterisk (*) indicates samples 
with a significantly different % of nitrogen between fungal species (p<0.05) by unpaired t-
test, which suggest that T. reesei has a higher growth at these substrates/time points than A. 
niger. There is no difference in nitrogen content among the substrates/time points 
examined in both species. 
 
 
 
CAZymes profiling of T. reesei and A. niger secretomes 
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Because the sugars released are dependent on secreted hydrolases, we investigated 
the T. reesei and A. niger secretomes. These hydrolysis systems appear depend on the 
microorganism and carbon source used [23, 31, 32]. To date, few studies have utilized 
lignocellulosic biomass as a major carbon source, especially with sugarcane biomass [25, 
26]. Our data showed that A. niger secreted a large number of CAZymes at all time 
points/carbon sources In total, we identified 45 different CAZymes in T. reesei (Table 1) 
and 89 in A. niger (Table 2) (Glycosyl Transferases, GTs, were not included). S1 Table 
lists all these enzymes and their respective molecular weights, numbers of identified 
peptides, peptide sequences, mass-to-charge ratios (m/z), numbers of unique peptides, and 
presence/absence of a signal peptide. S2 Table lists all other secreted proteins (not 
CAZymes, with signal peptide) found in both secretomes with their respective 
informations. 
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Table 1 – CAZymes detected in the secretome of Trichoderma reesei 
CAZy 
Family Predicted Protein  
JGI 
Protein 
ID  Substrate/Time point 
Possible Polysaccharide 
Substrate/Classification  
GH17 Candidate glucan 1,3-β-glucosidase 24326 B24h, C6h, C24h 1,3-1,4-β-Glucan 
GH17 Candidate glucan endo-1,3-β-glucosidase 110434 C12h, C24h 1,3-1,4-β-Glucan 
GH55 Exo-1,3-b-glucanase 25104 B12h, C6h, C12h, C24h 1,3-1,4-β-Glucan 
GH55 β-1,3-glucanase 93142 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h 1,3-1,4-β-Glucan 
GH1 β-glucosidase CEL1A, bgl2 127115 B12h, B24h Cellulose 
GH3 β-glucosidase, CEL3B 25095 B6h, B12h, B24h, C24h Cellulose 
GH3 β-glucosidase, bgl3i 109567 B24h, C6h, C24h Cellulose 
GH3 β-glucosidase, bgl1, cel3a 136547 B24h, C24h Cellulose 
GH5 Endoglucanase CEL5A 72489 C24h Cellulose 
GH6 Cellobiohydrolase CEL6A, cbh2 122470 B24h, C12h, C24h Cellulose 
GH7 Endoglucanase CEL7B, egl1 5304 C24h Cellulose 
GH7 Cellobiohydrolase CEL7A, cbh1 125125 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cellulose 
AA9 (GH61) Copper-dependent monooxygenase 139633 B24h, C24h Cellulose 
CBM1 Swollenin 104220 B12, B24, C12, C24 Cellulose 
GH5 Endo-β-1,4-mannosidase, man5a 122377 C12h, C24h Mannan 
GH79 Candidate β-glucuronidase 69609 C12h Xylan/Arabinoxylan 
GH43 Candidate β-xylosidase/arabinosidase 133200 C6h, C12h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH3 Β-xylosidase, bxl1 140746 B6h, B12h, B24h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH11 Xylanase, xyn2 124931 B12h, B24h, C6h Xylan/Arabinoxylan 
GH30 Endo-β-1,4-xylanase, xyn4 90847 B6h, B12h, B24h, C6h Xylan/Arabinoxylan 
CE5 Acetyl xylan esterase, axe2 94461 C6h, C12h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
CE5 Acetyl xylan esterase, axe1 139631 B24h Xylan/Arabinoxylan 
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GH54 α-L-arabinofuranosidase, abf3 72252 C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH74 Xyloglucanase, CEL74A 111943 B24h, C12h, C24h Xyloglucan 
GH16 Cell wall glucanase 96805 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Carbohydrate transport and metabolism 
GH27 α-D-galactosidase 75420 B12h Carbohydrate transport and metabolism 
GH3 Candidate β-N-acetylglucosaminidase 12475 B6h Carbohydrate transport and metabolism 
GH30 Candidate endo-β-1,4-xylanase 93498 B24h Carbohydrate transport and metabolism 
GH31 Candidate α-glucosidase 104546 B6h, B24h, C12h, C24h  Carbohydrate transport and metabolism 
GH37 Candidate α,α-trehalase 102372 C6h, C12h, C24h Carbohydrate transport and metabolism 
GH65 Candidate α,α-trehalase 139320 B24h, C12h, C24h Carbohydrate transport and metabolism 
GH72 Candidate β-1,3-glucanosyltransferase 98936 C6h, C12h, C24h Carbohydrate transport and metabolism 
GT20 Bifunctional trehalose-6-phosphate synthase 72420 B6h, B12h Carbohydrate transport and metabolism 
GT20 Bifunctional trehalose-6-phosphate synthase 67350 B12h Carbohydrate transport and metabolism 
GT31 Distantly related to β-glycosyltransferases 101599 B12h Carbohydrate transport and metabolism 
GT35 Glycosyl transferase 23636 B6h, B12h, B24h, C6h Carbohydrate transport and metabolism 
GH16 Candidate glucanosyltransferase 66752 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH72 Candidate β-1,3-glucanosyltransferase 9074 B6h, B12h, C6h, C12h, C24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH72 Candidate β-1,3-glucanosyltransglycosylase 124639 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GT2 Glycosyl transferase 114628 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GT48 Candidate β-1,3-glucan synthase 139875 C6h, C12h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH18 Chitinase (chi18-5, chi46) 124526 C12h, C24h Chitin 
GH18 Chitinase (chi18-8) 130024 B12h Chitin 
GH20 N-acetyl-β-D-glucosaminidase, nag1 99285 C12h, C24h Chitin 
GH13 Candidate glycogen debranching enzyme 73564 B6h, B12h, B24h Starch 
GH15 Glucoamylase , gla 70185 C6h, C12h Starch 
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Table 2 - CAZymes detected in the secretome of Aspergillus niger 
CAZy Family Predicted Protein  
JGI 
Protein ID  Substrate/Time point 
Possible Polysaccharide 
Substrate/Classification  
GH17 Glucan endo-1,3-β-glucosidase(eglc) 158521 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h 1,3-1,4-β-Glucan 
GH55 Exo-β-1,3-glucanase (bxga, exgo) 156270 B12h, B24h, C6h, C12h, C24h 1,3-1,4-β-Glucan 
GH55 β-1,3-exoglucanase  157838 B12h 1,3-1,4-β-Glucan 
GH3 β-D-glucoside glucohydrolase M 163273 B6h, B12h, B24h, C12h Cellulose 
GH3 β-glucosidase 2 163842 B12h, B24h Cellulose 
GH3 β-glucosidase 165962 C24h Cellulose 
GH3 β-glucosidase 168801 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h Cellulose 
GH5 Endo-β-1,4-glucanase A (egla) 156195 B6h, B12h, B24h, C12h, C24h Cellulose 
GH5 Endo-β-1,4-glucanase B (eng1) 161114 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cellulose 
GH5 Endoglucanase B (eglb) 167967 B6h, B12h, C6h, C12h Cellulose 
GH5 Glucan 1,3-β-glucosidase A (exga) 168853 B6h, B12h Cellulose 
GH6 Exocellobiohydrolase  161440 B12h, B24h, C6h, C12h Cellulose 
GH6 β-glucancellobiohydrolase C 164557 B6h, B12h, B24h, C6h Cellulose 
GH7 Cellobiohydrolase B (cbhb) 156194 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cellulose 
GH7 Cellobiohydrolase A (cbha) 161153 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cellulose 
GH30 Glucan endo-1,6-β-glucosidase 158067 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cellulose 
AA9 (GH61) Endoglucanase IV   161785 B6h, B12h, C6h, C12h Cellulose 
AA9 (GH61) Endoglucanase 4 166052 B24h Cellulose 
AA9 (GH61) Putative endoglucanase IV  166976 B6h, B12h, B24h Cellulose 
CE8 Pectinesterase 157769 C6h, C12h, C24h Pectin 
CE8 Pectin methylesterase A (pmea) 158617 B6h, C6h, C12h Pectin 
CE8 Pectin methylesterase A (pmea) 159650 B6h, B12h, C6h, C12h, C24h Pectin 
CE12 Putative rhamnogalacturonan acetyl esterase 159617 C6h, C12h, C24h Pectin 
CE12 Rhamnogalacturonan acetyl esterase  162676 C6h, C12h Pectin 
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CE16 Putative pectin acetylesterase 156782 C6h Pectin 
GH5 Endo-β-1,6-galactanase  158118 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h Pectin 
GH28 Endopolygalacturonase-1   156180 C12h Pectin 
GH28 Endopolygalacturonase B (pgab) 157015 B6h, B12h, B24h, C6h Pectin 
GH28 Exopolygalacturonase (pgxb) 158660 C6h, C12h, C24h Pectin 
GH28 Endo-xylogalacturonan hydrolase A (xgha) 159651 B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Pectin 
GH28 Endo-polygalacturonase D (pgad) 162788 C6h, C12h Pectin 
GH28 Exo-xylogalacturonan hydrolase (pgxa) 163648 C12h Pectin 
GH28 Rhamnogalacturonase (rhga) 164433 C12h Pectin 
GH28 Exopolygalacturonase X (pgax) 165048 C6h Pectin 
GH28 Rhamnogalacturonase B (rhgb) 166203 C6h, C12h Pectin 
GH28 Rhamnogalacturonan α-galacturonohydrolase  168924 C12h Pectin 
GH53 Arabinogalactan endo-1,4-β-galactosidas  169030 B24h, C6h Pectin 
PL1 Pectin lyase A (pela) 166220 B12h, C6h, C12h Pectin 
CE1 Feruloyl esterase A (faea) 162483 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Phenylpropanoids 
CE1 Feruloyl esterase C (faec) 164585 B6h, B12h Phenylpropanoids 
CE1 Feruloyl esterase (faeb) 165335 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Phenylpropanoids 
CE1 Acetyl xylan esterase (axea, acea) 164821 B24h, C6h, C12h Xylan/Arabinoxylan 
CE16 Acetylesterase  161113 B6h, B12h, C6h, C12h Xylan/Arabinoxylan 
GH3 Exo-1,4-β-xylosidase (xlnd) 156034 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h Xylan/Arabinoxylan 
GH3 Bifunctional xylosidase-arabinosidase 168244 B24h Xylan/Arabinoxylan 
GH10 Endo-1,4-β-xylanase C 158107 B6h, B12h, B24h, C12h Xylan/Arabinoxylan 
GH11 Xylanase 2 / B (xynb, xlnb) 155137 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH11 Endo-1,4-β-xylanase B 166974 C6h Xylan/Arabinoxylan 
GH43 Arabinan endo-1,5-α-L-arabinosidase C 157571 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH43 Xylan β-xylosidase 161454 B12h, B24h Xylan/Arabinoxylan 
GH43 Glycosyl hydrolase family 43 protein 162327 B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH43 Arabinan endo-α-1,5-L-arabinosidase A  162583 B6h, C6h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
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GH43 Endo-arabinase 166877 B12h Xylan/Arabinoxylan 
GH51 α-L-arabinofuranosidase A (abfa, exoa) 155097 C6h, C12h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH51 α-L-arabinofuranosidase E 162554 B6h, B24h, C12h Xylan/Arabinoxylan 
GH54 α-L-arabinofuranosidase B 166753 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH62 α-L-arabinofuranosidase (axha) 158109 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Xylan/Arabinoxylan 
GH67 α-glucuronidase A 166362 B6h, B12h, B24h Xylan/Arabinoxylan 
GH35 β-galactosidase A (laca) 156240 B6h, B12h Xyloglucan 
GH12 Xyloglucan- endo-β-1,4-glucanase  155384 B6h, C6h, C12h Xyloglucan 
GH12 Endo-β-1,4-glucanase  158544 B6h, B12h, B24h, C12h, C24h Xyloglucan 
GH12 Endo-β-1,4-glucanase (egla) 166061 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Xyloglucan 
GH74 Xyloglucanase 155242 B12h, B24h Xyloglucan 
GH32 Invertase (suca, suc1) 162354 B24h, C6h Carbohydrate transport and metabolism 
GH32 Exo-inulinase E (inue, inu1) 165128 C6h, C12h, C24h Carbohydrate transport and metabolism 
GH65 α,αtrehalase 155210 B6h, B12h, B24h Carbohydrate transport and metabolism 
GH95 Glycosyl hydrolase 167353 B24h Carbohydrate transport and metabolism 
GH27 α-galactosidase II (aglb)/ melibiase 157631 B12h, C12h Carbohydrate transport and metabolism 
GH27 α-galactosidase A (ag1A;agla) 159990 B12h, B24h, C12h Carbohydrate transport and metabolism 
GH27 α-galactosidase D (agld) 165965 B6h, C12 Carbohydrate transport and metabolism 
GH16 β-glucanase  155502 B24h, C24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH16 Glycosidase crf1 156136 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH16 GPI-anchored glucanosyltransferase 160973 B6h, C6h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH16 β-glucanase 163407 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH17 1,3-β-glucanosyltransferase (bgt1) 161620 B6h, B12h, B24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH72 1,3-β-glucanosyltransferase 156831 B12h, C12h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH72 1,3-β-glucanosyltransferase 161995 C6h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH72 1,3-β-glucanosyltransferase 162537 B6h, B24h, C6h, C12h, C24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH72 1,3-β-glucanosyltransferase (gel1)  163189 B6h, B12h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
GH81 Glucan endo-1,3-β-D-glucosidase 155359 B12h, B24h Cell wall biosynthesis and morphogenesis 
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GH13 Cell-wall 4-α-glucanotransferase (agta) 162772 B6h, B12h Starch 
GH13 Acid α-amylase (aama) 163584 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Starch 
GH15 Glucoamylase (glaa) 158641 B6h, B12h, B24h, C6h, C12h, C24h Starch 
GH18 Class V endochitinase (chib) 157223 B12h, B24h Chitin 
GH18 Exo-chitinase (cfci) 157878 B12h Chitin 
GH20 N-Acetyl-β-glucosaminidase (nag1) 162684 B24h Chitin 
GH5 β-mannanase (mana) 159852 B6h, B12h, B24h Mannan 
GH47 α-1,2-mannosidase  156279 B6h, B12h, B24h Mannan 
GH92 Glycosyl hydrolase 166207 B12h, B24h Mannan 
 
 
 144 
Compared to previous studies, we identified a higher number of CAZymes in A. 
niger. Adav et al. [20] identified 30 enzymes produced while culturing A. niger in a bioflo 
fermenter containing minimal medium and glucose. Oliveira et al. [33] identified 40 
hydrolytic enzymes in the secretome of A. niger grown on a bioreactor containing minimal 
medium added of D-xylose (an inducer of cellulases and hemicellulases) or D-maltose as the 
sole carbon sources. However, in those reports, the inducers were simple carbon sources, 
and not complex carbon sources such as sugarcane bagasse and culm. An exception is the 
work from Souza et al. [25] that used SEB as carbon source, but they identified only 17 
proteins using a much less refined proteomics method.  
Interestingly, only one enzyme was reported in common to all these studies, the acid 
α-amylase (AamA). This enzyme belongs to the GH13 family and it cleaves internal α-(1,4)-
glycosidic bonds in starch and glycogen [34]. However, we identified the most important 
enzymes related to biomass degradation. To hydrolyze the cellulose chains into monomers, 
the main chain must be cleaved internally, and this event is performed by endoglucanases 
(GH5, GH12). Likewise, the release cellobiose occurs via the action of exoglucanases (GH6, 
GH7), and it is subsequently converted into glucose by β-glucosidases (GH3) [35]. The 
hemicellulose fraction is formed by arabinoxylan, β-glucan and xyloglucan, and due to this 
variety of substrates, the enzymatic mixture required to break it down is more diverse, 
including endoxylanases (GH10, GH11), β-xylosidase (GH3), arabinofuranosidases (GH43, 
GH51, GH54), galactosidases (GH35) and others [22]. In the A. niger secretome, all of these 
enzymes were present at the earliest time point examined in this study (6 h). 
We observed some differences for T. reesei grown on other carbon sources since the 
number of T. reesei CAZymes was higher than that reported by Herpoël-Gimbert et al. [22]; 
they identified 22 hydrolytic enzymes using lactose and xylose as carbon sources. However, 
Adav et al. [24] identified over 90 CAZymes using a quantitative proteomic approach, the 
iTRAQ system. Moreover, a recent study using untreated sugarcane bagasse investigated the 
secretome of two Trichoderma strains using solid-state fermentation [26]. In this study, they 
identified 39 GHs, and other proteins that play an important role in biomass degradation (for 
example, swollenin). These differences could be due either to the carbon source, culture 
conditions or experimental design. However, in contrast to A. niger, the most important 
proteins found in this study were also present in the afore mentioned reports, such as 
cellobiohydrolases (Cbh1/Cbh2), endoglucanases (Eg1, Eg2 and Eg4) and β-glucosidases 
(Bgl1/Bgl2). We also identified hemicellulases involved in the cleavage of the main chain of 
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xylan and xyloglucan (endoxylanase and xyloglucanase) and the side chain of 
hemicelluloses, including β-xylosidase, α-arabinofuranosidase and α-galactosidase, and 
acetylxylan esterase.  
 
Differences in the enzyme secretion in distinct sugarcane 
biomass 
An additional goal of this study was to better understand the differences in enzyme 
patterns in distinct biomass types. Thus, in addition to bagasse, culm in natura was used as a 
sole carbon source. Fig. 3 shows a heat-map representing the number of enzymes identified 
for each class of enzymes (CAZymes classification was used) in each family of glycosyl 
hydrolase directly related to biomass degradation (see Table 1 and 2) in A. niger and T. 
reesei after 6, 12 and 24 hours growing on untreated sugarcane culm and pretreated bagasse.  
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Fig. 3. Graphical representation of secreted CAZYmes. Heat-map of the number of 
enzymes of each CAZY family secreted by A. niger and T. reesei after 6, 12 and 24 hours 
(h) growth on sugarcane culm and bagasse. This map includes only enzymes/proteins related 
to biomass degradation (Tables 1 and 2). 
The pattern of enzyme production observed for A. niger was similar for culm and 
bagasse. However, analyzing the enzymes secreted exclusively when A.niger was grown on 
culm, we observed a range of pectinases (Fig. 3, Table 2), which have a variety of 
biotechnological and industrial applications, and several of them have been cloned, 
characterized, or have had their production optimized [12, 36-38]. Although seven 
pectinases were identified as being secreted using both carbon sources, twelve pectinases 
were secreted exclusively when A.niger was grown on culm (Fig. 3, Table 2). It is likely that 
the fraction containing more soluble pectins was lost during the sugarcane crushing 
(probably because of the hot water treatment), rendering bagasse with proportionally less 
pectin compared to culm. Therefore, the induction of these enzymes is higher when the 
fungi are grown using culm as a carbon source. Curiously, although T. reesei secreted 
several enzymes when growing on culm and bagasse, none were related to pectin, even 
though its genome encodes several pectinases. 
Despite the variety of enzymes produced by both fungi, a comparative analysis of the 
total number of peptides, which may be indicative of protein/enzyme abundance [39, 40] 
(Fig. 4), suggested that A. niger and T. reesei secreted more enzymes when grown on culm. 
As mentioned previously, there were no differences in fungi growth between the two 
substrates (Fig. 2). Thus, the higher abundance of peptides produced by fungi growing on 
culm correlates with the greater amount of sugars in the supernatant (Fig. 1b, 1d). This result 
could be related to differences in the recalcitrance of substrates, which reflects the different 
levels of complexity of the cell walls, as culm did not receive any pretreatment. However, 
how fungi sense these differences remains unclear.  
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Fig. 4. A comparison of the abundance of secreted enzymes by A. niger and T. reesei. A 
semi-quantitative analysis of the amount of enzyme secreted by both fungi after 6, 12 and 24 
hours (h) growth on sugarcane culm (C) and bagasse (B). 
Comparison between T. reesei and A. niger secretomes 
The secretome profiles of these two fungi were compared, and our data indicates 
they differed considerably (Fig. 3, Tables 1 and 2). As mentioned before, the assembly, 
modification and breakdown of complex carbohydrate and glycoconjugates are carried out 
by the CAZymes [41]. However glycosyl transferases and the carbohydrate esterases from 
the family CE10 genes are not involved in degradation of plant cell walls. In the A.niger 
supernatant, we detected 65 enzymes directly related to biomass degradation, approximately 
22% of the total of carbohydrate-active enzymes encoded by its genome (292 proteins, 
excluding GTs), whereas T. reesei secreted 24 enzymes (approximately 10% of its 228 
CAZymes, excluding GTs). GHs found exclusively in the A. niger secretome were related to 
hemicellulose degradation, such as GH10 (endo-1,4-β-xylanase), GH51 and GH62 (both α-
L-arabinofuranosidases), and pectin, including endopolygalacturonase (GH28) and endo-
1,4-β galactosidase (GH53) (Fig. 3). Important esterases were also present in A. niger, but 
not T. reesei, such as the acetyl xylan esterase (CE1) and acetylesterase (CE16), that 
catalyzes the hydrolysis of acetyl groups from hemicellulose, and pectin methyl esterase 
(CE8), acetyl esterase (CE12), that have activity against pectin.  
T. reesei produces the most commercially used cellulases [42], and among the GHs 
related to biomass degradation found exclusively on its secretome, we identified a β-
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glucosidase from the GH1 family. At earlier time points, the mode by which T. reesei 
attacks arabinoxylans seems to differ from that of A. niger, with an exclusive acetyl xylan 
esterase (CE5) and an endo-xylanase (GH30). No evidence of the presence of laccases were 
found for any of the species studied, suggesting that the hydrolytic attack of these fungi 
toward sugarcane biomass does not involve lignin degradation, at least on the time points 
tested.  
We also performed a comparative analysis of the total number of peptides. In 
agreement with previous studies [23, 24], the cellobiohydrolase Cel7A displayed the highest 
number of peptides in the T. reesei secretome (S1 Table). The cellobiohydrolase Cel6A, was 
the third most abundant enzyme; together with CEl7A, these enzymes represent 80% of the 
peptides from cellulases (S1 Table), as reported by other authors [22, 24]. An enzyme from 
the GH16, a putative glucanosyl transferase (ID 66752) related to cell wall biosynthesis and 
morphogenesis, was the second most abundant protein. Unlike T. reesei, the relative analysis 
of abundance revealed that the peptides from α-L-arabinofuranosidase B (GH54) and 
xylanase 2 (GH11) were the most abundant peptides in A. niger. Although Adav et al. [20] 
described the same arabinofuranosidase as the one of most abundant proteins after D-xylose 
induction, xylanase 2 was barely detected. This xylanase was induced by culm and bagasse 
in A. niger, but it was less prevalent in T. reesei (Fig. 3, S1 Table). 
Interestingly, when we compared the growth of both fungi, T. reesei had a larger 
mycelia mass compared to A. niger (indirectly measured by nitrogen content, Fig. 2). 
Considering the abundance of secreted enzymes in both fungi, A. niger produced not only a 
wider range of enzymes but also secreted higher quantities compared to T. reesei (Fig. 4). 
To verify whether the abundance of peptides reflected the abundance of enzymes, we 
performed enzymatic assays using beechwood, β-glucan, debranched arabinan from sugar 
beet, xyloglucan from tamarind and CMC as substrates. Given the low sensitivity of the 
assay and the small amount of protein, we measured the enzymatic activities at 24 hours, the 
time point with the highest enzyme production (Tables 1 and 2). Supernatants derived from 
both cultures were capable of hydrolyzing hemicelluloses, such as β-glucan, xylan (Fig. 5a), 
xyloglucan (Fig. 5b), arabinan (Fig. 5c), and cellulose: CMC (Fig. 5c), which is in 
agreement with the identified enzymes. Moreover, enzymes derived from the supernatant 
fraction of A. niger were able to hydrolyze the majority of substrates more effectively than 
T. reesei, corroborating the peptide proportion data presented in showed in Fig. 4. 
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Furthermore, enzymatic activity toward CMC was higher in T. reesei, likely due to its 
remarkable cellulolytic ability.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 5. Estimation of enzyme activities. Enzymatic activities (U/mL) against different 
substrates of A. niger and T. reesei after 24 hours (h) growth on sugarcane culm (C) and 
bagasse (B). a) Β-glucan and xylan b) Xyloglucan, and c) CMC and Arabinan. Each bar 
represents the mean and the standard deviation of values from three independent 
experiments. 
 
Therefore, we evaluated secreted enzymes involved in cell wall degradation by both 
fungi over the experimental time course and tried to correlate the monosaccharides released 
in the supernatant  and enzymes related to the degradation of their polysaccharides. As we 
mentioned before, our data suggests that arabinoxylan is been consumed within the first 6 
hours after attack by both fungal species. Hypothetically, at least for A. niger, the attack of 
feruloyl esterases and the acetyl esterases might allow for arabinoxylan degradation. At 
early time points, the general performance of the enzyme production system of A. niger 
corroborated the model of sugarcane cell wall hydrolysis proposed by De Souza et al. [4] 
that reported that sugarcane cell walls are composed of domains that can be extracted with 
progressively higher concentrations of alkali. Pectins (ca. 10% of the wall) are more soluble, 
followed by 1,3 and 1,4-β-glucans (ca.10% of the wall) and highly interactive arabinoxylans 
(ca. 40% of the wall) and a xyloglucan/xylan-cellulose domain (ca. 40% of the wall) that is 
less soluble. Thus pectinases and esterases should be the first enzymes to act on the walls, 
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opening the way for the hemicellulases and cellulases (Fig. 6). Observing the appearance of 
enzymes related to biomass degradation (Fig. 3), we found that the carbohydrate esterases 
(feruloyl and acetyl xylan esterases (CE1), pectin methylesterase (CE8), 
rhamnogalacturonan acetyl esterase (CE12), pectin and acetyl esterase (CE16)) were some 
of the first enzymes secreted by A. niger. These enzymes have molecular weights below the 
threshold that is considered the pore size of the cell wall, 35-40 Angstrons [43]. Thus, these 
enzymes are likely to penetrate the cell wall matrix before other glycosyl hydrolases that 
will attach polymer decorations and main chains. Thus, by deferuloylating, demethylating 
and deacetylating pectins and xylans, the hydrolytic system would hydrate the wall 
environment (due to the lack of hydrophobic branches), while also making the main chains 
of these polymers more accessible to endo-enzymes.  
 
Fig. 6. Schematic representation of hypothetical modes of attack of the enzyme 
complexes produced by A. niger (left) and T. reesei (right). One cell wall architectural 
unit of sugarcane (De Souza et al., 2013) is represented. Light blue: pectins; dark blue: 
feruloyl esters; red: hemicelluloses – beta-glucan and arabinoxylan; yellow: xyloglucan; 
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black: cellulose microfibrils. Cell wall degradation is schematically represented in three 
steps for each fungi attack so as to compare the two different strategies hypothesized in this 
work. Whereas A. niger degrades cell wall components of different classes with 
approximately the same intensity, including action on feruloyl esters, pectins, hemicelluloses 
and cellulose, T. reesei maximizes penetration into the cell wall matrix, lacking feruloyl 
esterases, having limited action on pectins, but disassembling more efficiently the cellulose-
xyloglucan network and attacking mainly the cellulose microfibrils.  
 
From the proteomics point of view, T. reesei displays a different strategy to 
disassemble sugarcane cell walls compared with A. niger (Fig. 6). The former species 
produced relatively low quantities and variety of enzymes, and it did not produce pectinases 
at all. The fact that no feruloyl esterase is present in T. reesei extracts suggests that this 
species employs a mechanism that uses proportionally fewer debranching enzymes in the 
early stages of biomass degradation and that it is able to attack cellulose microfibrils without 
a prior attack to the phenylpropanoids of the cell wall. On the other hand, swollenin was 
detected in T.reesei after 12 hours in culm and bagasse. This swollenin isolated from 
T.reesei (the protein was named SWO1) behaves like a plant expansin. When purified, 
SWO1 disrupted the cell wall structure without the production of free glucose [44]. 
Swollenin and the acetyl-xylan-esterase (CE5 – 30.5 KDa), which were present only in the 
T. reesei genome and secretome (Fig. 3, Table 1), likely act by disrupting the cell wall 
architecture and loosening polymer-polymer interaction in a way that polysaccharides 
become more accessible to glycosyl hydrolases, such as 1,3-1,4-β-glucanases, 
arabinoxylanases and cellulases (Fig. 6). 
Despite the distinct modes of attack to the biomass, both fungi are able to break 
down the biomass cell wall since the earliest time points, but we can suggest that A. niger 
invests more in cell wall hydrolysis in terms of number of enzymes and enzyme activities 
related to cell wall hydrolysis than T. reesei, which secreted fewer enzymes. These two 
different behaviors are probably associated with the biology of each species. Another 
important aspect that seems to influence the observed behavior of both fungi is that they are 
limited, to a certain extent, by their respective genomes, i.e., the enzyme arsenals to address 
biomass [15, 45]. Notwithstanding, it must taken into consideration that T. reesei was 
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submitted to several rounds of random mutagenesis to obtain the hypercellulolytic strain 
RUT-C30. 
Conclusions 
Here, we provide the first comparative secretome analysis of the most important 
lignocellulolytic fungal species, A. niger and T. reesei, growing on sugarcane biomass. This 
secretome study indicates that biomass degradation begins within the first 6 hours of fungal 
growth. A proteomic approach was used to analyze the secretome profiles of A. niger and T. 
reesei, and our data indicated that the two fungal species have different modes of attacking 
the same biomass, at least within 24 hours of the saccharification process. Thus, we 
advanced our understanding of the synergic mode of attack of swollenin, esterases, and 
glycosyl hydrolases in the context of enzyme cocktails and architecture of the plant cell 
wall. Using a semi-quantitative method based on peptide counts, we estimated the relative 
differences in the amount of extracellular enzyme production. We noticed that the induction 
of hydrolytic enzymes is higher when both fungi were growing using culm as a carbon 
source, probably due the higher recalcitrance of this substrate. At the time points measured, 
A. niger produced more enzymes (quantitatively and qualitatively) than T. reesei, but both 
species were able to disassemble the carbohydrate portion of sugarcane cell walls. 
Considering that T. reesei and A. niger have different mechanisms for degrading biomass, 
these data suggest that a combination of enzyme from the two species might be an 
interesting option to increase saccharification efficiency. In other words, the two fungal 
species might be combined for use in industrial processes. 
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Supporting Information 
 
S1 Fig. SDS-PAGEs of the secretome of A. niger and T. reesei grown on sugarcane 
biomass. Proteins secreted by A. niger (A) and T. reesei (B) after 6, 12 and 24 hours (h) 
growing on sugarcane culm (C) and bagasse (B). Lane M: molecular weight marker.  
 
S1 Table. CAZymes identified in the secretome of A. niger and T. reesei. This file 
includes all hydrolytic enzymes identified in the secretome of A. niger and T. reesei, their 
respective molecular weights, number of identified peptides, peptide sequences, mass-to-
charge ratios (m/z), number of unique peptides, and presence/absence of signal peptide. 
 
S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in both secretomes. 
This file includes other proteins identified in the secretome of A. niger (A) and T. reesei (B), 
their respective molecular weights, number of identified peptides, peptide sequences, mass-
to-charge ratios (m/z) and number of unique peptides. 
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S1 Fig. SDS-PAGEs of the secretome of A. niger and T. reesei grown on sugarcane 
biomass. Proteins secreted by A. niger (A) and T. reesei (B) after 6, 12 and 24 hours (h) 
growing on sugarcane culm (C) and bagasse (B). Lane M: molecular weight marker.  
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of A. niger B6h 
 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 
Protein 
JGI ID 
CBS 
513.88 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|1065987  155137 
xylanase 2 / B 
(XynB;XlnB;XinII;Xyl11) GH11 24.057,10 GTVTSDGSVYDIYTATR (35) 
903.4387 
(2+) 67 4 Yes 
      GTVTSDGSVYDIYTATR (7) 
602.6229 
(3+)     
      LGmNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (3) 
1020.4803 
(3+)     
      TNAASIQGTATFTQYWSVR (15) 
1051.5186 
(2+)     
      TNAASIQGTATFTQYWSVR (2) 
701.3473 
(3+)     
      VGGTVTTSNHFNAWAK (5) 
845.4199 
(2+)     
gi|134081578  166061 
endo-β-1,4-glucanase 
(EglA) GH12 25.873,00 YGNIQPIGK (2) 
989.5405 
(1+) 50 6 Yes 
      QIATATVGGK (1) 473.27 (2+)     
      QIATATVGGK (1) 
945.5321 
(1+)     
      SYSNSGVTFNK (3) 
602.2835 
(2+)     
      SYSNSGVTFNKK (5) 
666.3336 
(2+)     
      LVSDVSSIPTSVEWK (2) 
823.9339 
(2+)     
 159 
      SWEVWYGSTTQAGAEQR (10) 
652.6336 
(3+)     
          SWEVWYGSTTQAGAEQR (26) 
978.4537 
(2+)       
gi|1168267  166753 
alpha-L-
arabinofuranosidase B GH54 52.523,10 SWSYPTR (1) 
448.7186 
(2+) 48 10 Yes 
      VTTPGYTTR (1) 
498.2593 
(2+)     
      GGADKWAIR(1) 
325.1775 
(3+)     
      SNGGVQTFDSK(1) 734.011 (3+)     
      ALYSSFSGALYQLQR(5) 
852.4388 
(2+)     
      HYNFELLLNANDGTK(1) 
874.9305 
(2+)     
      TSFNNDVSFEIETAFAS(24) 
939.9235 
(2+)     
      HYENVLYAASNGGVQTFDSK(1) 734.011 (3+)     
      YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR(12) 1064.56 (2+)     
      YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR(21) 
710.0315 
(3+)     
      QFHEDATFcPQAPLNGEGTSLR(1) 
825.7128 
(3+)     
      YIAHTDTTVNTQVVDDDSSTTLK(1) 
842.0706 
(3+)     
gi|134055694  156194 
cellobiohydrolase B 
(CbhB) GH7 56.204,20 LNFVTQGSSK(3) 540.786 (2+) 28 10 Yes 
      DFTDVVSDGK(1) 
541.7519 
(2+)     
      TLFGDENVFDK(1) 
642.8092 
(2+)     
      YGTGYcDSQcPR(4) 
732.2856 
(2+)     
      LYLMSDDSNYELFK(4) 
869.4089 
(2+)     
      HGGLEGmGEAmAK(8) 660.2875     
 160 
(2+) 
      HGGLEGmGEAmAK(1) 
440.5265 
(3+)     
      YSGTcDPDGcDYNPYR(2) 
970.3612 
(2+)     
      GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK (2) 
1459.6678 
(3+)     
          LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIKR(2) 
1455.719 
(3+)       
gi|2302707 158109 
α-L-
arabinofuranosidase 
(AxhA) GH62 35.836,56 SGWTALK(3) 
381.7098 
(2+) 27 5 No 
      DFTDVVSDGK(4) 
541.7545 
(2+)     
      DFTDVVSDGK(3) 
1082.4973 
(3+)     
      ANSGATWTDDISHGDLVR(1) 638.968 (3+)     
      ANSGATWTDDISHGDLVR(1) 
957.9473 
(2+)     
      TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK(4) 756.355 (3+)     
      TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK(5) 
1134.0252 
(2+)     
      SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK(3) 
1272.0868 
(2+)     
          SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK(3) 
848.3951 
(3+)       
gi|126046487  168801 β-glucosidase GH3 93.272,80 DEYGFK(1) 758.334 (2+) 21 12 Yes 
      VDDmAVR(7) 
411.1962 
(2+)     
      NDGALPLTGK(2) 
493.2674 
(2+)     
      VNQFVNVQR(1) 
552.3024 
(2+)     
      YYYVSEGPYEK(1) 
699.3148 
(2+)     
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      GIQDAGVVATAK(2) 
565.3117 
(2+)     
      GQAmGQEFSDK(4) 607.259 (2+)     
      AVDIVSQmTLAEK(1) 
710.8721 
(2+)     
      GADIQLGPAAGPLGR(1) 
696.8815 
(2+)     
      LGIPGmcAQDSPLGVR(1) 
843.9173 
(2+)     
      LVALIGEDAGSNPYGANGcSDR(1) 
1118.5158 
(2+)     
          VAGDEVPQLYVSLGGPNEPK(1) 
1035.0284 
(2+)       
gi|134057669  158107 
endo-1,4-beta-xylanase 
C, 1,4-beta-D-xylan 
xylanohydrolase C GH10 35.487,10 NTLIEVMK (1) 
947.5215 
(1+) 14 7 Yes 
      NTLIEVMK(1) 
474.2651 
(2+)     
      VIGEDYVR(2) 
475.7547 
(2+)     
      WDATEPSR(1) 481.22 (2+)     
      LTGmVSHVK(2) 
494.2656 
(2+)     
      YLGNIGDQYTLTK(2) 
743.3816 
(2+)     
      ADFGALTPENSMK(1) 
690.8246 
(2+)     
      ADFGALTPENSmK(3) 
698.8223 
(2+)     
      LYINDYNLDSASYPK(1) 
888.4237 
(2+)     
gi|134058095  158521 
glucan endo-1,3-beta-
glucosidase eglC GH17 46.806,50 TLFEESVAK(1) 
512.2697 
(2+) 11 6 Yes 
      TAISQYGEELGK(1) 
1295.6394 
(1+)     
      TAISQYGEELGK(1) 648.3253     
 162 
(2+) 
      NLVGTSGFTSAR(3) 605.313 (2+)     
      LVVGISVGSEDLYR(3) 
753.9103 
(2+)     
      FSDESSKFQADFEAEFK(1) 
671.3029 
(3+)     
          NSVEGAEADAGVGVNPDELVEYIK(1) 
1238.0936 
(2+)       
gi|134055533  156034 
exo-1,4-beta-xylosidase 
xlnD; GH3 87.213,10 AFNNAGR(1) 
375.1865 
(2+) 10 8 Yes 
      DDIEQGVIR(1) 
522.7675 
(2+)     
      AAFEEAGYK(1) 
985.4599 
(1+)     
      NSNNVLPLTEK(2) 
614.8282 
(2+)     
      VVLEGEEEVVLK(2) 
671.8733 
(2+)     
      YGLDVYAPNINTFR(2) 
821.9121 
(2+)     
      SHLIcDETATPYDR(2) 
839.3812 
(2+)     
          LVTTQYPASYAEEFPATDmNLRPEGDNPGQTYK(1) 
1240.5736 
(3+)       
gi|134058219 158641 glucoamylase (GlaA) GH15 68.309,30 DSGLVLK (1) 366.217 (2+) 10 5 Yes 
      SDGEQLSAR (3) 
481.7308 
(2+)     
      IESDDSVEWESDPNR (3) 
889.3765 
(2+)     
      QGSLEVTDVSLDFFK (1) 
842.9233 
(2+)     
          SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (2) 
983.9867 
(2+)       
gi|12247839  161114 
endo-β-1,4-glucanase B 
(Eng1;EgI) GH5 36.701,20 ITDATQWLK(5) 
538.2953 
(2+) 7 2 Yes 
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      VGFIGEYAGGSNDVcR(2) 
850.8856 
(2+)     
gi|134076503  161153 
cellobiohydrolase A 
(CbhA) GH7 48.246,50 FVTGSNVGSR(1) 
512.2623 
(2+) 6 4 Yes 
      YGTGYcDSQcPR(3) 
732.2846 
(2+)     
      YGGTcDPDGcDFNPYR(1) 
947.3594 
(2+)     
          GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK(1) 
950.4323 
(3+)       
gi|134056543  157015 
endopolygalacturonase 
B (PgaB) GH28 37.819,60 TGTVENVK(1) 
424.2296 
(2+) 5 4 Yes 
      VLNSQNGVR(1) 
493.7693 
(2+)     
      SDNTVNDVTISNSK(1) 747.355 (2+)     
          GPLISMSGTDITVK(2) 709.8784(+2)       
gi|134078602  163189 
chitinase - 1,3-beta-
glucanosyltransferase 
gel1  GH72 48.466,90 DDVTAITVK(1) 
961.5169 
(1+) 5 4 Yes 
      DDVTAITVK(1) 
481.2613 
(2+)     
      EFEEVSALYDTK(1) 
715.8353 
(2+)     
      EIPVGYSAADIDTNR(1) 
810.8944 
(2+)     
          LQmAEYmNcGTDDER(1) 
932.8562 
(2+)       
gi|118137939   162483 
feruloyl esterase A 
(faeA) CE1 30.549,72 EIITVFR (1) 
439.2592 
(2+) 5 3 Yes 
      DDTSKEIITVFR (2) 
712.3728 
(2+)     
      ASTQGISEDLYNR (2) 727.353 (2+)     
gi|350638658 156279 
mannosyl-
oligosaccharide alpha-
1,2-mannosidase 1B GH47 55.959,20 VTGQETYR(1) 
477.2357 
(2+) 4 4 Yes 
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      AESYLLNPQPK(1) 
630.3327 
(2+)     
      LSDLTGDTTYADLSQK(2) 
864.4175 
(2+)     
          TDSGFSGLTDVNAANGGSR(1) 913.4157(+20       
gi|134057627  158067 
beta-
glucocerebrosidase GH30 51.862,90 GTAMAEmLATmK(1) 
643.7908 
(2+) 4 3 Yes 
      ATDASAYcSDSSGTYK(2) 
842.34249 
(2+)     
          LSSITAPVQGSGSPGSASTWK(1) 
1009.5107 
(2+)       
gi|134082518  166976 
putative endoglucanase 
IV  GH61 36.374,40 TLcNENADLTK(1) 
639.8011 
(2+) 4 3   
      VTGSGTGSPSLTYK(2) 
677.8438 
(2+)   Yes 
      TEVAEVAAGDTIGmK(1) 
754.3704 
(2+)     
gi|134055635  156136 glycosidase crf1 GH16 39.886,70 YPQTPmR(1) 
454.7222 
(2+) 4 3 Yes 
      TLAYSDAQSGTR(2) 635.306 (2+)     
          SVSITNYNPGSSYTYSDK(1) 
991.9521 
(2+)       
gi|134076986  161620 
1,3-beta-
glucanosyltransferase 
(bgt1/bgtA) GH17 32.091,60 SVTTLVR(1) 
388.2359 
(2+) 3 3 Yes 
      SAVcPmLQK(1) 
525.2574 
(2+)     
    
  
    QVAGANAGNIR(1) 
535.7852 
(2+)     Yes 
gi|134058120  158544 
endo-beta-1,4-
glucanase  GH12 27.037,80 DPIGTIcTK(2) 
502.7563 
(2+) 3 2 Yes 
          SYPNAVLNVGAK(1) 
616.8329 
(+2)       
gi|134077929  162537 
1,3-beta-
glucanosyltransferase GH72 56.757,40 SIGVGYSAADVSEIR(3) 
762.3854 
(2+) 3 1 Yes 
 165 
gi|317036259  167967 endoglucanase B (EglB) GH5 54.802,70 ATEWLK(1) 
374.2038 
(2+) 2 2 Yes 
          FDGSIITSTSDFK(1) 709.346 (2+)       
gi|110291942  163584 acid α-amylase (AamA) GH13 55.239,60 SLSDALHAR(1) 
485.2568 
(2+) 2 2 Yes 
          GTSGSQVITVLSNK(1) 695.878 (2+)       
gi|125992044 165335 Feruloyl esterase (faeB) CE1 57.208,47 APQVNLLR (1) 455.775 (2+) 2 2 Yes 
          VANALNAAPSELDEFYR (1) 
940.4624 
(2+)       
gi|134057680  158118 endo-β-1,6-galactanase  GH5 47.191,00 YMAEHVK(1) 
439.2135 
(2+) 2 2 Yes 
      SDFDFADK(1) 
472.7012 
(2+)     
gi|134084457  168853 
glucan 1,3-beta-
glucosidase A 
(exg1/exgA) GH5 45.525,50 YDGTYMSTTK(1) 
583.7535 
(2+) 2 2 Yes 
          mAQAGLNHVR(1) 
556.7824 
(2+)       
gi|134054685  155210 alpha,alpha trehalase GH65 116.170,40 GSYAITYR(1) 
465.7358 
(2+) 2 1 Yes 
          FVGGATTDYFLATQETAK(1) 
960.4724 
(2+)       
gi|134076313  160973 
GPI-anchored 
glucanosyltransferase GH16 45.609,70 LDDGNLLLTmPK(2) 673.353 (2+) 2 1 Yes 
gi|134080021  164557 
Beta-
glucancellobiohydrolase 
C, Exocellobiohydrolase 
C, Exoglucanase C GH6 48.125,90 VPSFVWLDTAAK(2) 
667.3589 
(2+) 2 1 Yes 
gi|134081886  166362 alpha-glucuronidase A GH67 93.733,20 DGTVVEDmAPVEQYAR(2) 
898.4122 
(2+) 2 1 Yes 
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gi|134078691  163273 
Beta-D-glucoside 
glucohydrolase M, 
Cellobiase M, 
Gentiobiase M GH3 82.115,90 LDDMATR(1) 
411.1929 
(2+) 1 1 Yes 
gi|145233623  157571 
arabinan endo-1,5-
alpha-L-arabinosidase 
C, Endo-1,5-alpha-L-
arabinanase C GH43 34.047,40 VSDGTYFR(1) 
472.7252 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134054860  155384 
xyloglucan-specific 
endo-beta-1,4-
glucanase A GH12 25.483,20 SYANAALQFTGTQLSSISSIPSTWK(1) 
1329.6701 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134055741  156240 
Beta-galactosidase A 
(lacA) GH35 109.715,30 HSDYSSEESTSYK(1) 
760.3099 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134077154  161785 
Similarity to 
hypothetical 
endoglucanase IV - 
Trichoderma reesei  GH61 41.165,30 VTGSGSSTYSGTK(1) 
616.2912 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134078169  162772 
cell-wall 4-α-
glucanotransferase 
(AgtA) GH13 60.942,80 EVISTYSIDGLR(1) 
676.8553 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134078829  163407 Beta-glucanase GH16 37.146,30 VLTPDTADTNQYPQTPmVVK(1) 
745.3704 
(3+) 1 1 Yes 
gi|134081478  165965 
alpha-galactosidase 
D (aglD) GH27 20.687,10 ATISATTSGSK(1) 
512.2671 
(2+) 1 1 Yes 
gi|189484494  162554 
α-L-
arabinofuranosidase E GH51 67.520,80 YLEVGNEDNLNSGcGTYANR(1) 
1123.4903 
(2+) 1 1 No 
gi|1094888  162583 
arabinan endo-α-1,5-L-
arabinosidase A (AbnA) GH43 34.455,10 ESDGTYFLFSTGNK(1) 
783.3591 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134058195  158617 
pectin methylesterase 
A (pmeA) CE8 35.649,10 mTAPSGAIVVAK(1) 580.819 (2+) 1 1 Yes 
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gi|134075158  159852 β-mannanase (manA) GH5 41.248,30 STINTGADGLQR(1) 
616.8121 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134074947  159650 
pectin methylesterase 
A (pmeA) CE8 34.623,20 ETSSDSGWYAIDNcNIK(1) 
980.41869 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134055695  156195 
endo-beta-1,4-
glucanase A (eglA) GH5 43.444,60 IADATTWLK(1) 
509.7794 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134076462  161113 acetylesterase  CE16 35.090,50 SPLFLEQGEEVVK(1) 
737.8919 
(2+) 1 1 No 
gi|134080049  164585 
feruloyl esterase C 
(faeC) CE1 28.588,10 GGNmDNVVSGDSIQPWYGLESR(1) 
1199.0363 
(2+) 1 1 Yes 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of A. niger B12h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 
Protein 
JGI ID 
CBS 
513.88 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|1065987  155137 
Xylanase 2 / B 
(XynB;XlnB;XinII;Xyl11) GH11 24.057,10 GTVTSDGSVYDIYTATR (36) 903.4368 (2+) 63 4 Yes 
      GTVTSDGSVYDIYTATR (8) 602.6218 (3+)     
      LGmNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (2) 
1020.1489 
(3+)     
      TNAASIQGTATFTQYWSVR (9) 
1051.5194 
(2+)     
      TNAASIQGTATFTQYWSVR (4) 701.3475 (3+)     
      VGGTVTTSNHFNAWAK (3) 845.4207 (2+)     
      VGGTVTTSNHFNAWAK (1) 563.9484 (3+)     
gi|2302707 158109 
α-L-
arabinofuranosidase 
(AxhA) GH62 35.836,56 SGWTALK (2) 762.4124 (1+) 50 9 No 
      DFTDVVSDGK (3) 1082.498 (1+)     
      DFTDVVSDGK (3) 541.754 (2+)     
      YLmIVEAIGSTGHR (1) 781.9 (2+)     
      YLmIVEAIGSTGHR (1) 521.6031 (3+)     
      SGWTALKDFTDVVSDGK (2) 913.4514 (2+)     
      cALPSTYSWTSTDALATPK (1) 
1035.4936 
(2+)     
      cALPSTYSWTSTDALATPK (1) 690.666 (3+)     
      ANSGATWTDDISHGDLVR (4) 957.9514 (2+)     
      ANSGATWTDDISHGDLVR (2) 638.9679 (3+)     
  
    TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK (5) 
1134.0294 
(2+)     
      TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK (1) 756.3526 (3+)     
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      SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (13) 
1272.0961 
(2+)     
      SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (5) 848.393 (3+)     
      ISGSSTGAIDQTVIGDDTNmYLFFAGDNGK (2) 
1555.7125 
(2+)     
      ISGSSTGAIDQTVIGDDTNMYLFFAGDNGK (2) 
1547.7138 
(2+)     
          ISGSSTGAIDQTVIGDDTNMYLFFAGDNGK (2) 
1032.1521 
(3+)       
gi|134058219 158641 glucoamylase (GlaA) GH15 68.309,30 TLVDLFR (1) 432.2523 (2+) 38 10 Yes 
      DSGLVLK (2) 731.43 (1+)     
      EVVDSFR (2) 851.4225 (1+)     
      SDGEQLSAR (2) 481.7285 (2+)     
      QGSLEVTDVSLDFFK (1) 842.9227 (2+)     
      ATLDSWLSNEATVAR (2) 817.4133 (2+)     
      IESDDSVEWESDPNR (7) 889.3812 (2+)     
      SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (11) 983.9899 (2+)     
      SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (1) 656.327 (3+)     
      EYTVPQAcGTSTATVTDTWR (1) 
1122.5136 
(2+)     
      ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (7) 
1316.1169 
(2+)     
          ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (1) 877.7459 (3+)       
gi|1168267  
166753 
α-L-
arabinofuranosidase B 
(AbfB;ExoB) GH54 52.523,10 AYGVFMSPGTGYR (1) 703.3295 (2+) 38 7 Yes 
      AYGVFmSPGTGYR (2) 711.3277 (2+)     
      ALYSSFSGALYQLQR (1) 852.4402 (2+)     
      TSFNNDVSFEIETAFAS (21) 939.9254 (2+)     
      YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR (7) 
1064.5476 
(2+)     
      YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR (3) 710.0334 (3+)     
      HYENVLYAASNGGVQTFDSK (1) 734.0148 (3+)     
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      QFHEDATFcPQAPLNGEGTSLR (1) 
1238.0646 
(2+)     
      GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPmSK (1) 
1437.6298 
(2+)     
gi|134055694  
156194 
Cellobiohydrolase B 
(CbhB) GH7 56.204,20 LNFVTQGSSK (1) 540.7869 (2+) 32 7 Yes 
  
 
 
  LNFVTQGSSK (1) 
1080.5658 
(1+)     
      TLFGDENVFDK (1) 
1284.6075 
(1+)     
      YGTGYcDSQcPR (2) 732.2852 (2+)     
      YGTGYcDSQcPR (2) 
1463.5628 
(1+)     
      LYLmSDDSNYELFK (1) 877.4032 (2+)     
      LYLMSDDSNYELFK (3) 869.4061 (2+)     
      HGGLEGmGEAMAK (5) 440.5266 (3+)     
      HGGLEGmGEAMAK (5) 652.2956 (2+)     
      HGGLEGmGEAmAK (5) 660.2883 (2+)     
      HGGLEGMGEAMAK (1) 644.2959 (2+)     
      YSGTcDPDGcDYNPYR(4) 970.3621 (2+)     
      GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK (1) 973.4487 (3+)     
      GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK (1) 
1459.6684 
(2+)     
gi|134055773  
156270 
 Exo-beta-1,3-
glucanase (BxgA;ExgO) GH55 98.797,10 TPSQTTTANEK (2) 
1177.5661 
(1+) 29 5 Yes 
      TPSQTTTANEK (4) 589.2862 (2+)     
      GDGSTDDTDAINK (4) 654.7799 (2+)     
      IGGSAGTELQSDTcAK (17) 797.8743 (2+)     
      ITGEVWPMLmAYGDK (1) 863.9104 (2+)      
          DYGAKGDGSTDDTDAINK (1)  921.9055 (2+)       
gi|134081578  
166061 
Endo-β-1,4-glucanase 
(EglA) GH12 25,87 YGNIQPIGK (2) 989.5392 (1+) 29 5 Yes 
      YGNIQPIGK (3) 495.2749 (2+)      
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      QIATATVGGK (1) 945.5322 (1+)     
      SYSNSGVTFNK (1) 
1203.5597 
(1+)     
      LVSDVSSIPTSVEWK (3) 824.436 (2+)     
      SWEVWYGSTTQAGAEQR (5) 652.633 (3+)     
      SWEVWYGSTTQAGAEQR (14) 978.4476 (2+)     
gi|126046487  168801 β-glucosidase GH3 93.272,80 VDDmAVR (2) 411.1936 (2+)  23 13 Yes 
      IGADSTVLLK (1) 508.7985 (2+)     
      mVFVGSSSR (1)  493.2458 (2+)      
      MVFVGSSSR (1)  485.249 (2+)      
      VNQFVNVQR (1) 552.2981 (2+)     
      NDGALPLTGK (1) 493.2674 (2+)     
      NDGALPLTGK (1) 985.5278 (1+)     
      HYIAYEQEHFR (1)  498.2346 (3+)      
      GQAmGQEFSDK (3 607.2591 (2+)      
      GIQDAGVVATAK (1) 565.3113 (2+)     
      AVDIVSQMTLAEK (2)  702.871 (2+)      
      AVDIVSQmTLAEK (2)  710.8724 (2+)      
      GADIQLGPAAGPLGR (2) 696.8828 (2+)      
      GADIQLGPAAGPLGR (1)  464.9233 (3+)      
      ITLQPSEETQWSTTLTR (1)  996.0078 (2+)      
      LGIPGmcAQDSPLGVR (1)  843.9187 (2+)      
          LVALIGEDAGSNPYGANGcSDR (1) 
1118.5149 
(2+)       
gi|350638658 156279 
Mannosyl-
oligosaccharide alpha-
1,2-mannosidase 1B GH47 55.959,20 MYVYDPK (1) 458.2161 (2+) 20 9 Yes 
      VTGQETYR (2) 477.2401 (2+)     
      IDVLLTQSK (1) 508.801 (2+)     
      AESYLLNPQPK (2) 630.3334 (2+)     
      GPVSDLVQDSSK (2) 616.3101 (2+)     
      GPVSDLVQDSSK (1) 
1231.6109 
(1+)     
      YLGGMLSGYDLLK (1) 715.3773 (2+)     
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      LSDLTGDTTYADLSQK (1) 576.6156 (3+)     
      LSDLTGDTTYADLSQK (4) 864.4207 (2+)     
      NGWGASAVDALSTAVImR (1) 917.9585 (2+)     
      TDSGFSGLTDVNAANGGSR (4) 913.4188 (2+)     
gi|134055533  
156034 
β-xylosidase 
(XlnD;XylA;Asp n 14) GH3 87.213,10 AFNNAGR (1) 375.1859 (2+) 16 8 Yes 
      AAFEEAGYK (3) 493.2328 (2+)     
      DDIEQGVIR (1) 1044.5303 (1)     
      DDIEQGVIR (1) 522.774(2+)     
      VPVEVGSFAR (1) 
1060.5761 
(1+)     
      VVLEGEEEVVLK (4) 671.8795 (2+)      
      SHLIcDETATPYDR (3) 839.3819 (2+)      
      YGLDVYAPNINTFR (1)  821.9191 (2+)      
      
LVTTQYPASYAEEFPATDmNLRPEGDNPGQTYK 
(1)  
1240.5752 
(3+)      
gi|118137939   162483 
Feruloyl esterase A 
(faeA) CE1 30.549,72 EIITVFR (2) 877.5134 (1+) 14 5 Yes 
      LYTFGEPR (2) 491.7519 (2+)     
      DDTSKEIITVFR (2) 712.3773 (2+)     
      ASTQGISEDLYNR (1) 
1453.6871 
(1+)     
      ASTQGISEDLYNR (5) 727.354 (2+)     
      SGNQAFASYmNDAFQVSSPETTQYFR (2) 
1481.6474 
(2+)     
gi|134076503  
161153 
cellobiohydrolase A 
(CbhA) GH7 48.246,50 FVTGSNVGSR (1)  
1023.5178 
(1+)  14 4 Yes 
      FVTGSNVGSR (1)  512.2626 (2+)      
      YGTGYcDSQcPR (2)  
1463.5628 
(1+)      
      YGTGYcDSQcPR (2)  732.2852 (2+)      
      YGGTcDPDGcDFNPYR (3)  947.3604 (2+)      
      GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK (2)  950.4316 (3+)      
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      GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK (3)  
1425.1455 
(2+)      
gi|134055635  156136 Glycosidase crf1 GH16 39.886,70 YPQTPMR (1) 446.7191 (2+) 13 5 Yes 
      GDTSSYDR (2) 900.3685 (1+)     
      GDTSSYDR (5) 450.6875 (2+)     
      TLAYSDAQSGTR (3) 635.3059 (2+)     
      SVSITNYNPGSSYTYSDK (1) 991.9509 (2+)     
      TLAYSDAQSGTRYPQTPmR(1) 720.3418 (3+)     
gi|134057669 158107 Xylanase (XynA;Xyl10) GH10 35.487,10 DSVFYK (1) 379.6881 (2+) 12 5 Yes 
      LTGmVSHVK (2) 494.2725 (2+)     
      LTGmVSHVKK (1) 558.3138 (2+)     
      ADFGALTPENSMK (1) 690.8257 (2+)     
      ADFGALTPENSmK (3) 698.828 (2+)     
      KYLGNIGDQYTLTK (1) 807.4299 (2+)     
      LYINDYNLDSASYPK (3) 888.4297 (2+)     
gi|134055695  
156195 
endo-beta-1,4-
glucanase A (eglA) GH5 43.444,60 VPFLMER (1)  446.2459 (2+)  12 4 Yes 
      IADATTWLK (2)  509.7803 (2+)      
      LVPDELTGAADATYMADLK (1)  665.3294 (3+)      
      LVPDELTGAADATYMADLK (3)  997.4916 (2+)      
      LVPDELTGAADATYmADLK (4)  
1005.4882 
(2+)      
      ATVQTITDLGAYAVVDPHNFGR (1)  782.3986 (3+)      
gi|134078691  
163273 
beta-glucosidase 
precursor GH3 82.115,90 LPYTIAK (1) 403.2431 (2+)  9 5 Yes 
      HYIGNEQETNR (2)  680.8146 (2+)      
      SALTDDYSDTLVTNVASK (4) 950.4608 (2+)      
      NPETVNGVDVASVSSNIDDK (1)  
1030.4908 
(2+)      
      NTNNALPLQTPQLVSVFGYDAK (1)  797.4159 (3+)      
gi|134078691  
163273 
beta-glucosidase 
precursor GH3 82.115,90 LPYTIAK (1) 403.2431 (2+)  9 5 Yes 
      HYIGNEQETNR (2)  680.8146 (2+)      
      SALTDDYSDTLVTNVASK (4) 950.4608 (2+)      
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      NPETVNGVDVASVSSNIDDK (1)  
1030.4908 
(2+)      
      NTNNALPLQTPQLVSVFGYDAK (1)  797.4159 (3+)      
gi|145233743  157631 
Alpha-galactosidase II 
(AglB) (melibiase) GH27 48.827,70 mSGDITATWSR(3) 620.7833(2+) 9 4 Yes 
      IVTAANEVVNLGLK(1) 480.9506(3+)     
      IVTAANEVVNLGLK(3) 720.9275(2+)     
      LQAHDVAVLVVGGQc(1) 783.4036(2+)     
      IIPDPDKFPNGISGVADQVHALGLK(1) 867.8014(3+)     
gi|134058095  
158521 
glucan endo-1,3-beta-
glucosidase eglC GH17 46.806,50 NLVGTSGFTSAR (1)  1209.618 (1+)  9 4 Yes 
      NLVGTSGFTSAR (2)  605.3147 (2+)      
      TAISQYGEELGK (4)  648.3337 (2+)      
      NSVEGAEADAGVGVNPDELVEYIK (1)  
1238.0954 
(2+)      
      
AVAGDKEVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK 
(1)  
1110.5466 
(3+)      
gi|134057627  
158067 
Beta-
glucocerebrosidase GH30 51.862,90 GTAmAEMLATmK (1)  643.7952 (2+)  8 4 Yes 
      ATDASAYcSDSSGTYK (2)  842.3424 (2+)      
      LSSITAPVQGSGSPGSASTWK (3)  
1009.5096 
(2+)      
      ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (1)  
1316.1105 
(2+)      
      ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (1) 877.7459 (3+)      
gi|134057627  
158067 
Beta-
glucocerebrosidase GH30 51.862,90 GTAmAEMLATmK (1)  643.7952 (2+)  8 4 Yes 
      ATDASAYcSDSSGTYK (2)  842.3424 (2+)      
      LSSITAPVQGSGSPGSASTWK (3)  
1009.5096 
(2+)      
      ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (1)  
1316.1105 
(2+)      
      ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (1) 877.7459 (3+)      
gi|134081727  166207 Glycosyl hydrolase GH92 75.238,10 FEGYMPDAR (2) 543.2385 (2+) 8 4 No 
      SGADEASVGYYK (2) 623.7814 (2+)     
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      DAEVTPSNDPVDPQAPDSSTK (2) 
1085.4886 
(2+)     
      DAEVTPSNDPVDPQAPDSSTK (1) 723.9966 (3+)     
          TYVGTDAGGSVEQHSGFASSSSGSTR (1) 844.7098 (3+)       
gi|350631594 156831 
1,3-beta-
glucanosyltransferase GH72 57.198,60 TYAVDPTK(1) 894.453(1+) 7 6 Yes 
      DIPYLQQLR(1) 573.3241(2+)     
      mKFSATTLA(1) 338.1831(+30     
      YGDLFDYIcAK(1) 682.8116(2+)     
      DDPQWNTDLYSR(2) 755.3338(2+)     
      QQLSFVMNQYYEK(1) 839.4033(+2)     
gi|134056757  157223 
Class V endochitinase 
(chiB) GH18 45.350,90 LDYITK (1) 376.7121 (2+) 7 5 No 
      FAETATK (1) 384.2028 (2+)     
      ETLDATAGASRK (1) 610.3184 (2+)     
      DDTEAQNMVLLLQK (1) 809.4065 (2+)     
      TmVSYDTVAVGEmK (1) 781.8566 (2+)     
      TmVSYDTVAVGEMK (1) 773.8615 (2+)     
          TMVSYDTVAVGEMK (1) 765.8648 (2+)       
gi|110291942  
163584 Acid α-amylase (aamA) GH13 55.239,60 FASYTSDYSQAK (1)  684.3083 (2+)  7 4 Yes 
      IYDVNSNFGTADDLK (4) 836.4032 (2+)     
      GSSGSSYTLTLSGSGYTSGTK (1) 999.4675 (2+)      
          SVASDcSDPTLLGNFIENHDNPR (1)  853.3877 (3+)        
gi|134076986  161620 
1,3-beta-
glucanosyltransferase 
(bgt1/bgtA) GH17 32.091,60 SAVcPMLQK (1)  517.2608 (2+)  7 4 Yes 
      QVAGANAGNIR (3)  535.786 (2+)      
      AGTQNAAQYYK (1)  607.7944 (2+)     
      AGTQNAAQYYK (1)  
1214.5763 
(1+)      
      TYSASDcNTAQNIVPAAK (1)  955.941 (2+)     
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gi|125992044 165335 
Feruloyl 
esterase (faeB) CE1 57.208,47 SVHEGTVVGK (2)  338.1844 (3+) 7 2 Yes 
      SVHEGTVVGK (3)  506.7748 (2+)     
      LLSYHGTQDPIISSTDSK (1)  654.6642 (3+)     
          LLSYHGTQDPIISSTDSK (1)  981.4919 (2+)       
gi|134054835  155359 
Glucan endo-1,3-beta-
D-glucosidase 
GH81 
104.875,80 LESNTDFR(1) 491.233(2+) 5 5 Yes 
      GPSGWSGTVQITK(1) 659.3421(2+)     
      DAGNSAANDPYFPFSR(1) 864.883(2+)     
      LGGNPDLAASALQNLK (1)  791.4306 (2+)      
          sGQDVFVPLATTPFPQTITAR(1) 1144.6023(2+)       
gi|134076463  161114 
Endo-B-1,4-glucanase 
B (EglB) GH5 36.559,30 ITDATQWLK (1)  538.2911 (2+)  5 3 Yes 
      ITDATQWLK (1)  1075.576 (1+)      
      VGFIGEYAGGSNDVcR (1)  850.8861 (2+)      
      AVTDGGAHALIDPHNYGR (2)  621.975 (3+)      
gi|134081886  
166362 
Alpha-glucuronidase A 
(aguA) GH67 93.733,20 YGPIDFQVR (1)  547.7844 (2+)  4 4 Yes 
      TLSQGANLFAR (1)  589.3248 (2+)      
      VAYATSPHAPIR (1) 428.2323 (3+)      
      DGTVVEDmAPVEQYAR (1)  898.4077 (2+)      
gi|134084457  168853 
Glucan 1,3-beta-
glucosidase A 
(exg1/exgA) GH5 45.525,50 YDGTYmSTTK (2) 591.7568 (2+)  4 2 Yes 
      mAQAGLNHVR (1)  556.7826 (2+)      
      MAQAGLNHVR (1)  366.1952 (3+)      
gi|134077154  
161785 
Similarity to 
hypothetical 
endoglucanase IV - T. 
reesei  GH61 41.165,30 VTGSGSSTYSGTK (2)  616.2955 (2+)  4 2 Yes 
          VTGSGSSTYSGTKGEALYK (2)  946.962 (2+)        
gi|134080021  
164557 
cellulose 1,4-beta-
cellobiosidase GH6 48.125,90 SYIDSIR (1) 427.2229 (2+) 4 2 Yes 
      SYIDSIR (1)  853.439 (1+)      
      VPSFVWLDTAAK (2)  667.3582 (2+)      
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gi|145233623  
157571 
arabinan endo-1,5-
alpha-L-arabinosidase 
C (abnC) GH43 34.047,40 VSDGTYFR (1) 944.4451 (1+)  3 3 Yes 
      RVSDGTYFR (1) 550.7753 (2+)      
      AQGYTTSLPAQGDEYR (1)  586.2735 (3+)      
gi|134078602  163189 
1,3-beta-
glucanosyltransferase 
(chitinase) (gelA) GH72 48.466,90 DDVTAITVK(1) 961.5197(1+) 3 3 Yes 
      LQmAEYMNcGTDDER(1) 924.8595(2+)     
      NTLAFFSGNEVINDGPSSK(1) 998.9841(2+)     
gi|317035725  166877 Endo-arabinase GH43 35.164,70 LDQGGSIDASGFLDK(1) 761.8776(+2) 3 3 Yes 
      VDTDGFTPVGDAVQILDR(1) 959.4878(2+)     
      SGDYGLVSPGGGTVcGcGDR(1) 985.9197(2+)     
gi|134076462  161113 Acetylesterase  CE16 35.090,50 LESLVEEVYK(2) 604.8272(2+) 3 2 No 
          SPLFLEQGEEVVK(1) 737.8926(2+)       
gi|134057680  158118 
Endo-β-1,6-
galactanase  GH5 47.191,00 YMAEHVK(2) 439.2151(2+) 3 2 Yes 
      IKDLGmNVIR(1) 392.2235(3+)     
gi|134079283  163842 Beta-glucosidase 2 GH3 29.606,30 GVNVLLGPVVGPTFR (1)  762.9541(2+) 3 2 Yes 
      mSSVITQGYSSNIDDR (1)  894.9039 (2+)      
      MSSVITQGYSSNIDDR (1)  886.9059 (2+)      
gi|134055741  
156240 
Beta-galactosidase A 
(lacA) GH35 109.715,30 HSDYSSEESTSYK (2)  760.3104 (2+)  3 2 Yes 
      LTGNLGGEDYEDKVR (1)  555.9398 (3+)      
gi|134078829  
163407 Beta-glucanase GH16 37.146,30 VLTPDTADTNQYPQTPmVVK (2)  
1117.5537 
(2+)  3 1 Yes 
      VLTPDTADTNQYPQTPMVVK (1)  
1109.5509 
(2+)      
gi|134054685  155210 Alpha,alpha trehalase GH65 116.170,40 AAcLAGLADGYVK(1) 654.8332(2+) 2 2 Yes 
      FVGGATTDYFLATQETAK(1) 960.4693(2+)     
gi|134081740  166220 Pectin lyase A (PelA) PL1 39.783,30 SLIGEGSSGAIK(1) 1118.6022(1+) 2 2 Yes 
      IVSGAENIIIQNIAVTDINPK(1) 1111.6204(2+)     
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gi|350629486 161454 Xylan beta-xylosidase GH43 64.351,00 FTGSLVGAYATK(1) 607.8262 (2+) 2 2 Yes 
      TEDFVVSPEGYPNTLR(1) 912.4438 (2+)     
gi|317036259  167967 Endoglucanase B (EglB) GH5 54.802,70 IPFLMER(1) 453.2484(2+) 2 2 Yes 
      NVATEFADNDK(1) 612.2797(2+)     
gi|134076801  161440 Exocellobiohydrolase  GH6 42.142,80 AYIDSIR(1) 837.4456(1+) 2 2 Yes 
          DcSALASNGEYSISDGGVEK(1) 1029.9478(2+)       
gi|134056543  157015 
Endopolygalacturonase 
B (PgaB) GH28 37.819,60 SDNTVNDVTISNSK(1) 747.3576(2+) 2 2 Yes 
          YGIVVEQDYENGSPTGTPTNGVK(1) 1213.0767(2+)       
gi|134058120  158544 
Endo-beta-1,4-
glucanase  GH12 27.037,80 DPIGTIcTK(1) 1004.5073(1+) 2 2 Yes 
          QLSTITSIPSTWK(1) 731.4025(2+)       
gi|134082518  166976 
Putative 
endoglucanase IV  GH61 36.374,40 TLcNENADLTK(1) 639.8029(2+) 2 2 Yes 
          TEVAEVAAGDTIGMK(1) 746.3694(2+)       
gi|134074948  159651 
Endo-xylogalacturonan 
hydrolase A (XghA) GH28 42.123,50 SEVLcANTPSDLGVTcTSGASG (2)  1091.978 (2+)  2 1 Yes 
gi|134075158  
159852 β-mannanase (manA) GH5 41.248,30 LDYVVSSAEQHDIK (1)  802.3983 (2+)  1 1 Yes 
gi|317028018  
157838 
Beta-1,3-exoglucanase  GH55 
83.473,30 FQSQQGQTVTTSR (1)  734.36 (2+)  1 1 No 
gi|317028062 157878 Exo-chitinase (CfcI) GH18 46.812,90 VVVmENADGSDNGK (1) 725.8242 (2+)  1 1 No 
gi|134054717  155242 Avicelase III (eglC) GH74 90.969,30 TDIGGAYR (1) 426.7125 (2+)  1 1 Yes 
gi|134077711  162327 
Glycosyl hydrolase 
family 43 protein GH43 47.613,40 YATVTVNGK (1)  952.5063 (1+)  1 1 Yes 
gi|113496  159990 
α-galactosidase A 
(Ag1A;AglA) GH27 60.149,50 LQAcDSTDSDGQK(1) 712.8035 (2+) 1 1 Yes 
gi|134074947  159650 
Pectin methylesterase 
A (pmeA) CE8 34.623,20 ETSSDSGWYAIDNcNIK(1) 980.4218 (2+) 1 1 Yes 
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gi|134080049  164585 
feruloyl esterase C 
(faeC) CE1 28.588,10 GGNMDNVVSGDSIQPWYGLESR(1) 
1191.0434 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134078169  162772 
cell-wall 4-α-
glucanotransferase 
(AgtA) GH13 60.942,80 EVISTYSIDGLR(1) 676.8506 (2+) 1 1 Yes 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of A. niger B24h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID CBS 
513.88 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|134055773  156270  exo-beta-1,3-
glucanase (BxgA;ExgO) 
GH55 98.797,10 TPSQTTTANEK (5) 
589.2885 
(2+) 
33 4 Yes 
   
 
  
GDGSTDDTDAINK (3) 
654.7791 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
GDGSTDDTDAINK (2) 
1308.5503 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
IGGSAGTELQSDTcAK (21) 
797.8794 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
DYGAKGDGSTDDTDAINK (1) 
614.9366 
(3+) 
 
 
  
    
  
    DYGAKGDGSTDDTDAINK (1) 
921.9001 
(2+) 
      
gi|1065987  155137 
xylanase 2 / B 
(XynB;XlnB;XinII;Xyl11) GH11 24.057,10 GTVTSDGSVYDIYTATR (15) 
903.4319 
(2+) 32 4 
Yes 
   
 
  
GTVTSDGSVYDIYTATR (3) 
602.6225 
(3+)   
  
   
 
  
VGGTVTTSNHFNAWAK (2) 
845.4216 
(2+)   
  
   
 
  
VGGTVTTSNHFNAWAK (1) 
563.9472 
(3+)   
  
   
 
  
TNAASIQGTATFTQYWSVR (8) 
1051.5174 
(2+)   
  
   
 
  TNAASIQGTATFTQYWSVR (1) 701.347 (3+)     
   
 
  
LGmNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ 
(2) 
1020.1489 
(3+)   
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gi|134055694  156194 
cellobiohydrolase B 
(CbhB) 
GH7 56.204,20 LNFVTQGSSK (6) 
540.7868 
(2+) 
30 7 Yes 
   
 
  
LNFVTQGSSK (1) 
1080.5676 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
TLFGDENVFDK (1) 
642.8083 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YGTGYcDSQcPR (1) 
732.2868 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
LYLMSDDSNYELFK (2) 
877.3995 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
HGGLEGmGEAMAK (9) 652.289 (2+)  
 
  
   
 
  
HGGLEGmGEAmAK (2) 
440.5266 
(3+) 
 
 
  
   
 
  
HGGLEGMGEAMAK (1) 
644.2954 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YSGTcDPDGcDYNPYR (3) 
970.3626 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YSGTcDPDGcDYNPYR (2) 
647.2445 
(3+) 
 
 
  
   
 
  
GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK 
(1) 
973.448 (3+)  
 
  
   
 
  
GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK 
(1) 
1459.6689 
(2+) 
 
 
  
gi|126046487  168801 
β-glucosidase 
GH3 93.272,80 DEYGFK (1) 
758.3332 
(1+) 
29 13 Yes 
   
 
  
IMAAYYK (1) 
859.4357 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
NGDNVIK (3) 
380.2022 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
NGDNVIK (3) 
759.4067 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
VDDmAVR (4) 411.197 (2+)  
 
  
   
 
  
mVFVGSSSR (1) 
493.2427 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
NDGALPLTGK (1) 985.5279 (1)  
 
  
   
 
  
VNQFVNVQR (2) 
552.3018 
(2+) 
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GQAMGQEFSDK (1) 
599.2614 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
GQAMGQEFSDK (1) 
1197.5087 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
GIQDAGVVATAK (3) 
565.3125 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
AVDIVSQmTLAEK (2) 
710.8721 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
LGIPGMcAQDSPLGVR (1) 
835.9183 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
ITLQPSEETQWSTTLTR (1) 
996.0036 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
VAGDEVPQLYVSLGGPNEPK (1) 
690.3548 
(3+) 
 
 
  
    
  
    VAGDEVPQLYVSLGGPNEPK (3) 
1035.0299 
(2+) 
      
gi|134081578  166061 
endo-β-1,4-glucanase 
(EglA) 
GH12 25.873,00 YGNIQPIGK (1) 
989.5397 
(1+) 
20 4 Yes 
   
 
  
SYSNSGVTFNK (3) 
602.2834 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
SYSNSGVTFNKK (3) 
666.3318 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
SWEVWYGSTTQAGAEQR (2) 
652.6329 
(3+) 
 
 
  
    
  
    SWEVWYGSTTQAGAEQR (11) 
978.4482 
(2+) 
      
gi|1168267  166753 
α-L-
arabinofuranosidase B 
(AbfB;ExoB) 
GH54 52.523,10 VTTPGYTTR (1) 
498.2598 
(2+) 
19 6 Yes 
   
 
  
AYGVFmSPGTGYR (1) 
711.3285 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
ALYSSFSGALYQLQR (1) 
852.4383 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
TSFNNDVSFEIETAFAS (14) 
939.9226 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR (1) 
1064.5541 
(2+) 
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GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPmSK 
(1) 
1437.6366 
(2+) 
      
gi|134058219 158641 
glucoamylase (GlaA) 
GH15 68.309,30 DSGLVLK (1) 
731.4299 
(1+) 
13 6 Yes 
   
 
  
QGSLEVTDVSLDFFK (1) 
842.9283 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
IESDDSVEWESDPNR (1) 
593.2535 
(3+) 
 
 
  
   
 
  
IESDDSVEWESDPNR (5) 
889.3814 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
ATLDSWLSNEATVAR (1) 
817.4093 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (2) 
983.9907 
(2+) 
 
 
  
    
  
    ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (2) 
1316.1133 
(2+) 
      
gi|2302707 158109 
α-L-
arabinofuranosidase 
(AxhA) 
GH62 35.836,56 DFTDVVSDGK (2) 
541.7534 
(2+) 
10 4 No 
   
 
  
DFTDVVSDGK (1) 
1082.4976 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
ANSGATWTDDISHGDLVR (1) 
957.9478 
(2+) 
 
 
  
      
TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK (4) 
1134.0256 
(2+) 
 
 
  
    
  
    SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (2) 
848.3933 
(3+) 
      
gi|134057627  158067 
beta-
glucocerebrosidase 
GH30 51.862,90 LSIDDTSSGHK (3) 580.282 (2+) 9 4 Yes 
   
 
  
GTAMAEMLATmK (1) 
635.7971 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
GTAmAEMLATmK (1) 
643.7912 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
GTAmAEmLATmK (1) 
651.7899 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
ATDASAYcSDSSGTYK (2) 
842.3434 
(2+) 
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LSSITAPVQGSGSPGSASTWK (1) 
673.3447 
(3+) 
 
 
  
gi|134076503  161153 
cellobiohydrolase A 
(CbhA) 
GH7 48.246,50 FVTGSNVGSR (1) 
512.2633 
(2+) 
9 4 Yes 
   
 
  
FVTGSNVGSR (2) 1023.52 (1+)  
 
  
   
 
  
YGTGYcDSQcPR (1) 
732.2868 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YGGTcDPDGcDFNPYR (2) 947.36 (2+)  
 
  
    
  
    
GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK 
(3) 
950.4323 
(3+) 
      
gi|134055635  156136 
glycosidase crf1 
GH16 39.886,70 YPQTPMR (1) 
446.7188 
(2+) 
9 4 Yes 
   
 
  
GDTSSYDR (3) 
450.6871 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
TLAYSDAQSGTR (3) 
635.3078 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
SVSITNYNPGSSYTYSDK (1) 
661.6364 
(3+) 
 
 
  
    
  
    SVSITNYNPGSSYTYSDK (1) 
991.9515 
(2+) 
      
gi|110291942  
163584 acid α-amylase (aamA) GH13 55.239,60 
FASYTSDYSQAK (2) 684.307 (2+) 8 5 Yes 
   
 
  
GTSGSQVITVLSNK (1) 
695.8773 
(2+) 
 
 
  
      
KGTSGSQVITVLSNK (1) 
506.9522 
(3+) 
 
 
  
      
IYDVNSNFGTADDLK (2) 
836.3954 
(2+) 
 
 
  
    
  
    GSSGSSYTLTLSGSGYTSGTK (2) 
999.4654 
(2+) 
      
gi|134055533  156034 
β-xylosidase 
(XlnD;XylA) 
GH3 87.213,10 DDIEQGVIR (2) 
522.7741 
(2+) 
8 5 Yes 
   
 
  
AAFEEAGYK (2) 
493.2338 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
VPVEVGSFAR (1) 
530.7952 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
NSNNVLPLTEK (2) 614.8294  
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(2+) 
   
 
  
SHLIcDETATPYDR (1) 
839.3818 
(2+) 
 
 
  
gi|134057669  158107 
xylanase (XynA;Xyl10) 
GH10 35.487,10 VIGEDYVR (1) 
475.7522 
(2+) 
6 5 Yes 
   
 
  
LTGmVSHVK (2) 
494.2724 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YLGNIGDQYTLTK (1) 
743.3873 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
ADFGALTPENSMK (1) 690.825 (2+)  
 
  
    
  
    LYINDYNLDSASYPK (1) 
888.4254 
(2+) 
      
gi|134076463  161114 
endo-β-1,4-glucanase 
B (EglB) 
GH5 36.701,20 VQFmmER (1) 
486.7161 
(2+) 
6 3 Yes 
   
 
  
ITDATQWLK (1) 538.291 (2+)  
 
  
    
  
    VGFIGEYAGGSNDVcR (4) 
850.8865 
(2+) 
      
gi|350638658 156279 mannosyl-
oligosaccharide alpha-
1,2-mannosidase 1B 
GH47 55.959,20 VTGQETYR (1) 
477.2353 
(2+) 
3 3 Yes 
   
 
  
LSDLTGDTTYADLSQK (1) 
864.4179 
(2+) 
 
 
  
    
  
    TDSGFSGLTDVNAANGGSR (1) 
913.4154 
(2+) 
      
gi|145233623  157571 arabinan endo-1,5-
alpha-L-arabinosidase 
C (abnC) 
GH43 34.047,40 RVSDGTYFR (1) 
550.7757 
(2+) 
3 3 Yes 
   
 
  
TGTGNFVDK (1) 
938.4556 
(1+) 
 
 
  
    
  
    SKTGTGNFVDK (1) 
577.2983 
(2+) 
      
gi|134054685  155210 
alpha,alpha trehalase 
GH65 116.170,40 GSYAITYR (1) 
465.7358 
(2+) 
3 2 Yes 
    
  
    AAcLAGLADGYVK (2) 
654.8334 
(2+) 
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gi|118137939   162483 
feruloyl esterase A 
(faeA) CE1 30.549,72 
ASTQGISEDLYNR (3) 
727.3524 
(2+) 
3 1 Yes 
gi|134077738  162354 
invertase (SucA;Suc1) 
GH32 63.635,60 TTDGIDSSAEAGK (1) 
626.2863 
(2+) 
2 2 No 
    
  
    AALLSGTSFTESDR (1) 
727.8607 
(2+) 
      
gi|134057680  158118 
endo-β-1,6-
galactanase  
GH5 47.191,00 SDFDFADK (1) 
472.7017 
(2+) 
2 2 Yes 
    
  
    KSDFDFADK (1) 
536.7522 
(2+) 
      
gi|134058095  158521 
glucan endo-1,3-beta-
glucosidase eglC 
GH17 46.806,50 TAISQYGEELGK (1) 
1295.6432 
(1+) 
2 2 Yes 
    
  
    NLVGTSGFTSAR (1) 
605.3128 
(2+) 
      
gi|134083826  168244 bifunctional xylosidase-
arabinosidase 
GH3 88.034,30 SYSTFEYSDIK (1) 
670.3032 
(2+) 
2 2 Yes 
    
  
    AAVGDAATVNYAQGcER (1) 
876.8993 
(2+) 
      
gi|134075158  159852 
β-mannanase (manA) 
GH5 41.248,30 STINTGADGLQR (1) 616.814 (2+) 2 2 Yes 
    
  
    LDYVVSSAEQHDIK (1) 
802.3969 
(2+) 
      
gi|134077929  162537 1,3-beta-
glucanosyltransferase 
GH72 56.757,40 SFSNVPVMYGPK (2) 
663.3299 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|134056543  157015 
endopolygalacturonase 
B (PgaB) 
GH28 37.819,60 SDNTVNDVTISNSK (2) 
747.3568 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|134079283  163842 
Beta-glucosidase 2 
GH3 29.606,30 GVELGEEAR (2) 
480.2418 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|134080021  164557 
cellulose 1,4-beta-
cellobiosidase 
GH6, 
CBM1 
48.125,90 VPSFVWLDTAAK (2) 
667.3587 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|134055695  156195 
endo-beta-1,4-
glucanase A (eglA) 
GH5 43.444,60 IADATTWLK (2) 
509.7803 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|134081727  166207 glycosyl hydrolase GH92 75.238,10 SGADEASVGYYK (1) 623.783 (2+) 1 1 No 
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gi|134056757  157223 
class V endochitinase 
(chiB) 
GH18 45.350,90 ETLDATAGASR (1) 
546.2678 
(2+) 
1 1 No 
gi|134054835  155359 
glucan endo-1,3-beta-
D-glucosidase 
GH81 104.875,80 TIGDASmEAR (1) 533.743 (2+) 1 1 Yes 
gi|134078829  163407 
beta-glucanase 
GH16 37.146,30 VLTPDTADTNQYPQTPmVVK (1) 
1117.549 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134054984  155502 
beta-glucanase  
GH16 46.340,20 GSIPDDIDSGNPDPDSWGSPVAR (1) 
1177.5271 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134058120  158544 
Endo-beta-1,4-
glucanase  
GH12 27.037,80 DPIGTIcTK (1) 
1004.5066 
(1+) 
1 1 Yes 
gi|134076801  161440 
exocellobiohydrolase  
GH6 42.142,80 DcSALASNGEYSISDGGVEK (1) 
1029.9475 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134076986  161620 
1,3-beta-
glucanosyltransferase 
(bgt1/bgtA) 
GH17 32.091,60 SAVcPMLQK (1) 517.261 (2+) 1 1 Yes 
gi|134080293  164821 
acetyl xylan esterase 
(axeA;aceA) 
CE1 32.624,90 DmEWFGFA (1) 
1018.3926 
(1+) 
1 1 Yes 
gi|134081569  166052 
endoglucanase 4 
GH61 36.071,60 cDGScETVDK (1) 
585.7228 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134082518  166976 
endoglucanase IV  
GH61 36.374,40 VTGSGTGSPSLTYK (1) 
677.8488 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134084638  169030 arabinogalactan endo-
1,4-beta-galactosidase 
A (galA) 
GH53 38.698,10 TSNYDNIAK (1) 
513.2515 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134078691  163273 
beta-glucosidase M 
(bglM) 
GH3 82.115,90 HYIGNEQETNR (1) 
680.8128 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|189484494  162554 α-L-
arabinofuranosidase E 
GH51 67.520,80 YLEVGNEDNLNSGcGTYANR (1) 
1123.4896 
(2+) 
1 1 No 
gi|134054717  155242 
avicelase III (eglC) 
GH74 90.969,30 TDIGGAYR (1) 
852.4207 
(1+) 
1 1 Yes 
gi|113496  159990 
α-galactosidase A 
(Ag1A;AglA) 
GH27 60.149,50 LQAcDSTDSDGQK (1) 
712.7995 
(2+) 
1 1 Yes 
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gi|134077711  162327 
glycosyl hydrolase 
family 43 protein 
GH43 47.613,40 YATVTVNGK (1) 952.508 (1+) 1 1 Yes 
gi|134074948  159651 endo-xylogalacturonan 
hydrolase A (XghA) 
GH28 42.123,50 SEVLcANTPSDLGVTcTSGASG (1) 
1091.9833 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134082905  167353 
glycosyl hydrolase 
GH95 54.845,40 NAIADYSALAQR (1) 
646.8306 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134076816  161454 
xylan beta-xylosidase 
GH43 71.093,00 FTGSLVGAYATK (1) 
607.8219 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134078078  162684 N-Acetyl-beta-
glucosaminidase (nag1) 
GH20 67.741,30 EVYSHADmR (1) 
562.2432 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134081886  166362 
alpha-glucuronidase A 
(aguA) 
GH67 93.733,20 DGTVVEDmAPVEQYAR (1) 
898.4085 
(2+) 
1 1 Yes 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of A. niger C6h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 
Protein 
JGI ID 
CBS 
513.88 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|1168267 166753 
α-L-
arabinofuranosidase B 
(AbfB;ExoB) GH54 52.523,10 SWSYPTR(2) 448.7191 (2+) 328 
14 Yes 
      VTTPGYTTR(5) 498.2609 (2+)     
      GGADKWAIR (1) 325.1775 (3+)     
      GGADKWAIR (1) 487.263  (2+)     
      AYGVFmSPGTGYR (1) 711.3285 (2+)     
      AYGVFMSPGTGYR (1) 
1405.6518 
(1+)     
      AYGVFMSPGTGYR(8) 703.3313 (2+)     
      ALYSSFSGALYQLQR(10) 568.6304 (3+)     
      ALYSSFSGALYQLQR(45) 852.4408 (2+)     
      HYNFELLLNANDGTK(20) 583.6241 (3+)     
      HYNFELLLNANDGTK(34) 874.9333 (2+)     
      TSFNNDVSFEIETAFAS(42) 939.9233 (2+)     
      TSFNNDVSFEIETAFAS (1) 626.9496 (3+)     
      HYENVLYAASNGGVQTFDSK(16) 734.0118 (3+)     
      HYENVLYAASNGGVQTFDSK(18) 
1100.5176 
(2+)     
      YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR(21) 710.0344 (3+)     
      YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR(50) 
1064.5513 
(2+)     
      YIAHTDTTVNTQVVDDDSSTTLK(8) 842.0725 (3+)     
      YIAHTDTTVNTQVVDDDSSTTLK(3) 
1262.6034 
(2+)     
      QFHEDATFcPQAPLNGEGTSLR(2) 825.7148 (3+)     
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      QFHEDATFcPQAPLNGEGTSLR(4) 
1238.0677 
(2+)     
      GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPMSK (1) 715.3216(+4)     
      GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPmSK(10) 958.758 (3+)     
      GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPMSK(12) 953.4264 (3+)     
      GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPMSK(5) 1429.6363(+4)     
      EEASWTVVTGLANSQcFSFESVDTPGSYIR(2) 
1113.1776 
(2+)     
      EGAIILGIGGDNSNGAQGTFYEGVMTSGYPSDDVENSVQENIVAAK(2) 1169.2907(+4)     
          EGAIILGIGGDNSNGAQGTFYEGVMTSGYPSDDVENSVQENIVAAK(3) 
1558.7203 
(3+)       
gi|1065987 155137 
xylanase 2 / B 
(XynB;XlnB;XinII;Xyl11) GH11 24.057,10 VGGTVTTSNHFNAWAK (8) 563.949  (3+) 103 4 Yes 
      VGGTVTTSNHFNAWAK (11) 845.4221  (2+)     
      GTVTSDGSVYDIYTATR (33) 903.4334  (2+)     
      GTVTSDGSVYDIYTATR (2) 602.6217  (3+)     
      TNAASIQGTATFTQYWSVR (36) 
1051.5205  
(2+)     
      TNAASIQGTATFTQYWSVR (5) 701.3464  (3+)     
      LGMNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (6) 
1014.8188  
(3+)     
      LGmNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (1) 
1020.1513  
(3+)     
      LGMNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (1) 
1521.7225  
(2+)     
gi|134081578  166061 
endo-β-1,4-glucanase 
(EglA) GH12 25.873,00 YGNIQPIGK(3) 495.275 (2+) 62 8 Yes 
      YGNIQPIGK (1) 989.5372 (1+)     
      QIATATVGGK(3) 473.2716 (2+)     
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      QIATATVGGK (1) 945.5439 (1+)     
      SYSNSGVTFNK (1) 602.2826 (2+)     
      SYSNSGVTFNK(2) 
1203.5603 
(1+)     
      SYSNSGVTFNKK (1) 
1331.6548  
(1+)     
      SYSNSGVTFNKK(4) 666.332 (2+)     
      LVSDVSSIPTSVEWK (1) 823.9317 (2+)     
      LVSDVSSIPTSVEWK (1) 549.6247 (3+)     
      KLVSDVSSIPTSVEWK (1) 887.9823 (2+)     
      SWEVWYGSTTQAGAEQR(6) 652.6361 (3+)     
      SWEVWYGSTTQAGAEQR(31) 978.4496 (2+)     
      LSSSGASWHTEWTWSGGEGTVK(2) 
1175.5361 
(2+)     
      LSSSGASWHTEWTWSGGEGTVK(3) 784.0287 (3+)     
gi|134058095  158521 
glucan endo-1,3-beta-
glucosidase eglC GH17 46.806,50 FSDESSK(4) 799.3458 (1+) 51 9 Yes 
      FSDESSK(2) 400.1766 (2+)     
      TLFEESVAK(4) 512.2698 (2+)     
      FQADFEAEFK (1) 616.2838 (2+)     
      TAISQYGEELGK (1) 
1295.6396 
(1+)     
      TAISQYGEELGK(5) 648.3281 (2+)     
      NLVGTSGFTSAR (1) 605.3115 (2+)     
      LVVGISVGSEDLYR(15) 753.9116 (2+)     
      NSVEGAEADAGVGVNPDELVEYIK(9) 
1238.0958 
(2+)     
      NSVEGAEADAGVGVNPDELVEYIK (1) 825.7326 (3+)     
      EVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK (1) 
1394.6719 
(2+)     
      AVAGDKEVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK (1) 833.1615(4+)     
      AVAGDKEVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK(6) 1110.545 (3+)     
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gi|2302707 158109 
α-L-
arabinofuranosidase 
(AxhA) GH62 35.836,56 SGWTALK (2) 381.7091  (2+) 42 8 No 
      DFTDVVSDGK (1) 1082.494  (1+)     
      DFTDVVSDGK (2) 541.7515  (2+)     
      YLmIVEAIGSTGHR (1) 781.901  (2+)     
      YLMIVEAIGSTGHR (1) 773.9059  (2+)     
      YLmIVEAIGSTGHR (3) 521.6038  (3+)     
      YLMIVEAIGSTGHR (6) 516.2737  (3+)     
      SGWTALKDFTDVVSDGK (2) 913.456  (2+)     
      SGWTALKDFTDVVSDGK (1) 609.3018  (3+)     
      SGWTALKDFTDVVSNGK (1) 912.9594  (2+)     
      ANSGATWTDDISHGDLVR (3) 957.9502  (2+)     
      ANSGATWTDDISHGDLVR (3) 638.9682  (3+)     
      TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK (2) 
1134.0261  
(2+)     
      SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (6) 
1272.0865  
(2+)     
      SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (5) 848.3948  (3+)     
      ISGSSTGAIDQTVIGDDTNMYLFFAGDNGK (1) 
1547.7126  
(2+)     
          ISGSSTGAIDQTVIGDDTNMYLFFAGDNGK (1) 1032.143  (3+)       
gi|134058219 158641 glucoamylase (GlaA) GH15 68.309,30 TLVDLFR (1) 432.252  (2+) 35 15 Yes 
      DSGLVLK (1) 366.217  (2+)     
      SDGEQLSAR (3) 481.7303  (2+)     
      QGSLEVTDVSLDFFK (1) 842.9272  (2+)     
      ATLDSWLSNEATVAR (7) 817.4129  (2+)     
      IESDDSVEWESDPNR (3) 889.3772  (2+)     
      DLTWSYAALLTANNR (2) 854.9357  (2+)     
      FNVDETAYTGSWGRPQR (1) 661.9803  (3+)     
      SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (2) 983.9882  (2+)     
      YTSSDPLWYVTVTLPAGESFEYK (1) 885.0954  (3+)     
      YTSSDPLWYVTVTLPAGESFEYK (1) 1327.1388      
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(2+) 
      ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (5) 
1316.1164  
(2+)     
      ATAMIGFGQWLLDNGYTSTATDIVWPLVR (1) 
1066.2059  
(3+)     
      SGKDANTLLGSIHTFDPEAAcDDSTFQPcSPR (1) 
1165.5229  
(3+)     
      NGDTSLLSTIENYISAQAIVQGISNPSGDLSSGAGLGEPK (3) 
1320.9904  
(3+)     
          TAILNNIGADGAWVSGADSGIVVASPSTDNPDYFYTWTR (2) 1367.987  (3+)       
gi|134055635  156136 glycosidase crf1 GH16 39.886,70 YPQTPMR (1) 446.7192 (2+) 27 7 Yes 
      GDTSSYDR(11) 450.6887 (2+)     
      TLAYSDAQSGTR(4) 635.307 (2+)     
      GEAPTIETDFYFFFGK(4) 934.9408 (2+)     
      SVSITNYNPGSSYTYSDK(4) 991.95 (2+)     
      TLAYSDAQSGTRYPQTPmR(2) 720.3419 (3+)     
      AASGTGIcSSVVLESDDLDEIDWEALGGDTTQIETNYFGK (1) 1421.977 (3+)     
gi|134055694  156194 
cellobiohydrolase B 
(CbhB) GH7 56.204,20 LNFVTQGSSK(3) 540.7867 (2+) 24 10 Yes 
      TLFGDENVFDK (1) 642.8066 (2+)     
      TLFGDENVFDK (1) 1284.609 (1+)     
      YGTGYcDSQcPR (1) 732.2852 (2+)     
      LYLMSDDSNYELFK(2) 869.4055 (2+)     
      HGGLEGmGEAmAK(2) 660.2891 (2+)     
      HGGLEGMGEAmAK (2) 652.2924 (2+)     
      HGGLEGMGEAMAK (1) 644.2924 (2+)     
      YSGTcDPDGcDYNPYR (1) 647.2434 (3+)     
      YSGTcDPDGcDYNPYR (1) 970.3596 (2+)     
      TLFGDENVFDKHGGLEGMGEAmAK (1) 857.0602 (3+)     
      TLFGDENVFDKHGGLEGMGEAMAK (1) 851.7285 (3+)     
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      GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK (1) 
1459.6673 
(2+)     
      LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIK (1) 
1403.6828 
(3+)     
      LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIKR(3) 
1455.7155 
(3+)     
      LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIKR (2) 
1092.0392 
(4+)     
gi|1168266  155097 
α-L-
arabinofuranosidase A 
(AbfA;ExoA) GH51 67.834,40 SVPYFIGEYSR(2) 659.3284 (2+) 20 9 Yes 
      GDYSGDITVR(2) 541.7583 (2+)     
      GSVAEAVFMIGFER (1) 504.9209 (3+)     
      GSVAEAVFMIGFER (6) 756.8816 (2+)     
      FPGGNNLEGNSAENR (2) 788.3589 (2+)     
      SRENGLKPQLANVLDDMK (1) 
1014.5286 
(2+)     
      ENGLKPQLANVLDDmKGSFLR (1) 787.7441 (2+)     
      LANYGSETQDLTVSIPGTSTGK (1) 
1120.0554 
(2+)     
      EVTSDSDFGPLYWVASSAGDSYYVK (1) 915.0801(+30     
      EVTSDSDFGPLYWVASSAGDSYYVK(2) 
1372.1193 
(2+)     
      LNIADDATGAVGLTNEGYWGIPVDGSEFHSSFWIK (1) 
1256.2714 
(2+)     
gi|134077711  162327 
glycosyl hydrolase 
family 43 protein GH43 47.613,40 SVMYmGDR (1) 487.7049  (2+) 19 9 Yes 
      SVMYMGDR (1) 479.7073  (2+)     
      YATVTVNGK (1) 476.7547  (2+)     
      YENGDSTQR (3) 535.2294  (2+)     
      SLQSSGDLGPDR (1) 616.2968  (2+)     
      NISSDASTTTTIQVR (3) 797.4118  (2+)     
      DIGLFKDDDGTAYLLSEDRPNGLR (2) 894.1079  (3+)     
      DIGLFKDDDGTAYLLSEDRPNGLR (1) 670.8344 (4+)     
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      IIYNEDTSTYVMWMHIDDSSYAEAK (4) 994.7764  (3+)     
      TGVATSSSVcGQYDYLGSFQPLGHQSR (1) 
1451.6741  
(2+)     
      VIScSGcSGDESVGWIGGSDNGTLEMR (1) 
1415.6011  
(2+)     
gi|350631797 159650 pectinesterease A CE8 34.623,20 EYETSISAAVDK (2) 656.8144  (2+) 18 6 Yes 
      AASGVSLTEEVYLGR (2) 776.904  (2+)     
      TTVLGETWGDWIDR (1) 824.9023  (2+)     
      ETSSDSGWYAIDNcNIK (5) 653.9512  (3+)     
      DNVVTITHTISSPDAGSLDK (4) 
1035.5191  
(2+)     
      GWTTMADGATPLYYEYNNSGAGSDTSDREYETSISAAVDK (3) 
1431.9584  
(3+)     
          GWTTmADGATPLYYEYNNSGAGSDTSDREYETSISAAVDK (1) 
1437.2872  
(3+)       
gi|134080612 165128 
exo-inulinase E 
(InuE;Inu1) GH32 59.150,40 HPLYSR (1) 386.7081 (2+) 15 13 Yes 
      LSIFVDR (1) 425.2439 (2+)     
      QQIFLDR (1) 460.2518 (2+)     
      ASTFAIALR (1) 475.2758 (2+)     
      GQYHFSPQK (1) 546.2637 (2+)     
      VDLSFSATSK (1) 527.7786 (2+)     
      LAIYTSDNLK (1) 569.3091 (2+)     
      LPLDGGSSTK (1) 487.7597 (2+)     
      WVVVTSIAELHK (1) 691.3965 (2+)     
      LVSTGGATEDVR (1) 602.8099 (2+)     
      LAIYTSDNLKDWK(2) 783.9101 (2+)     
      DPFVFWHDESQK (1) 512.2363 (3+)     
          TTLVQQPQEAWSSISSK(2) 945.4824 (2+)       
gi|134055773  156270 
 exo-beta-1,3-
glucanase (BxgA;ExgO) GH55 98.797,10 TPSQTTTANEK(5) 589.291 (2+) 11 4 Yes 
      GDGSTDDTDAINK(3) 654.7785 (2+)     
      IGGSAGTELQSDTcAK(2) 797.8718 (2+)     
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      DYGAKGDGSTDDTDAINK (1) 921.8995 (2+)     
gi|134076503  161153 
cellobiohydrolase A 
(CbhA) GH7 48.246,50 FVTGSNVGSR(2) 512.2628 (2+) 10 5 Yes 
      YGTGYcDSQcPR (1) 732.2852 (2+)     
      YGGTcDPDGcDFNPYR (1) 947.3595 (2+)     
      MTVVTQFITDGSGSLSEIKR(2) 723.7108 (3+)     
      MTVVTQFITDGSGSLSEIKR (1) 
1085.0612 
(2+)     
      GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK (1) 1425.15 (2+)     
      GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK(2) 950.4337 (2+)     
gi|134057627  158067 
Beta-
glucocerebrosidase GH30 51.862,90 LSIDDTSSGHK (2) 580.2826 (2+) 9 6 Yes 
      GTAMAEmLATmK (1) 643.7932 (2+)     
      VLGSPWSAPGWMK (1) 708.3591 (2+)     
      ATDASAYcSDSSGTYK (1) 842.3408 (2+)     
      DVDWTVLSQFYSANPGVK(2) 
1013.4978 
(2+)     
          LSSITAPVQGSGSPGSASTWK(2) 
1009.5113 
(2+)       
gi|110291942  163584 acid α-amylase (aamA) GH13 55.239,60 SLSDALHAR (1) 485.2572 (2+) 8 8 Yes 
      FASYTSDYSQAK(1) 6843071 (2+)     
      KGTSGSQVITVLSNK(1) 5069529 (3+)     
      IYDVNSNFGTADDLK(1) 8363929 (2+)     
      VESDGTVTWESDPNR (1) 846.3745 (2+)     
      IYDVNSNFGTADDLK (1) 836.3946 (2+)     
      GSSGSSYTLTLSGSGYTSGTK (1) 999.4655 (2+)     
      SVASDcSDPTLLGNFIENHDNPR(1) 8533890 (3+)     
       LQcGVYKPTNVISASYGQSEADLPVSYTK(1) 
1.059.1902 
(3+)      
gi|134076463  161114 
endo-β-1,4-glucanase 
B (EglB) GH5 36.559,30 GMNFFR (1) 386.183 (2+) 8 4 Yes 
      ITDATQWLK(3) 538.2971 (2+)     
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      VGFIGEYAGGSNDVcR (1) 567.5961 (2+)     
      AVTDGGAHALIDPHNYGR (1) 621.9732 (3+)     
      AVTDGGAHALIDPHNYGR(2) 932.4537 (2+)     
gi|134054860  155384 
xyloglucan-specific 
endo-beta-1,4-
glucanase A GH12 25.483,20 SYANAALQFTGTQLSSISSIPSTWK(6) 886.7844 (3+) 8 2 Yes 
          SYANAALQFTGTQLSSISSIPSTWK(2) 
1329.6712 
(2+)       
gi|1094888  162583 
endo-1,5-alpha-L-
arabinase GH43 34.455,10 ESDGTYFLFSTGNK(6) 783.3592 (2+) 7 2 Yes 
          RESDGTYFLFSTGNK (1) 861.4073 (2+)       
gi|121937665  158660 
exopolygalacturonase 
(PgxB) GH28 48.384,10 SITFWR (1) 405.2175(2+) 6 5 Yes 
      QGETYVIGK (1) 497.7617 (2+)     
      AWAGQDVGYGR (1) 590.2778 (2+)     
      LKAWAGQDVGYGR (1) 710.869 (2+)     
      NALDDVSSDFLWGLK(2) 840.4183 (2+)     
gi|134078070  162676 
rhamnogalacturonan 
acetyl esterase (RgaeA) CE12 27.730,50 LSLADELVTDDLELDEYEcLDE (1) 
1300.0758 
(2+) 6 3 Yes 
      LSLADELVTDDLELDEYEcLDE(2) 867.0527 (3+)     
      IGATVIISSQTPDNPWETGTFVDDPPR(2) 
1457.2154 
(2+)     
          FDDIASTLEAGDYVIIEFGHNDGGTLSSTSDNGR (1) 
1191.8738 
(3+)       
gi|125992044 165335 
Feruloyl 
esterase (faeB) 
(EC=3.1.1.73) CE1 55.545,90 ATDPFQSR (2) 461.2233  (2+) 5 4 Yes 
      APQVNLLR (1) 455.7755  (2+)     
      SVHEGTVVGK (1) 506.777  (2+)     
          ALSDFYGPDGTVYYPR (1) 910.927  (2+)       
gi|134077929  162537 
1,3-beta-
glucanosyltransferase GH72 56.757,40 SFSNVPVMYGPK(2) 663.3303 (2+) 5 3 Yes 
      DLPYLQELNTNVVR (1) 837.4444 (2+)     
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      SIGVGYSAADVSEIR(2) 762.3893 (2+)     
gi|145233623  157571 
arabinan endo-1,5-
alpha-L-arabinosidase 
C (abnC) GH43 34.047,40 VSDGTYFR (1) 472.726(2+) 5 3 Yes 
      RVSDGTYFR (1) 550.7758 (2+)     
          AQGYTTSLPAQGDEYR(3) 878.9078 (2+)       
gi|134074948  159651 
endo-xylogalacturonan 
hydrolase A (XghA) GH28 42.123,50 NPPNVFNSVK (1) 558.2942 (2+) 5 3 Yes 
      FASDTDYWSGR(2) 652.7803 (2+)     
      SEVLcANTPSDLGVTcTSGASG (1) 
1091.9781  
(2+)     
      SEVLcANTPSDLGVTcTSGASG (1) 728.3222  (3+)     
gi|134058195  158617 
Pectin methylesterase 
A (pmeA) CE8 35.649,10 mTAPSGAIVVAK (2) 580.8194  (2+) 5 3 Yes 
      SSESDDSYYVIHK (1) 510.5612  (3+)     
          SSESDDSYYVIHK (2) 765.339  (2+)       
gi|350636358 166974 
endo-1,4-beta-
xylanase B GH11 25.788,00 TTGTVDVSAHFQGWK(2) 817.4056 (2+) 5 2 Yes 
          NVPEIYGVTNFDQYWSVR(3) 
1094.0291 
(2+)       
gi|134056543  157015 
endopolygalacturonase 
B (PgaB) GH28 37.819,60 VLNSQNGVR (1) 493.7694 (2+) 4 4 Yes 
      GPLISmSGTDITVK (1) 717.8776 (2+)     
      SDNTVNDVTISNSK (1) 747.3549 (2+)     
      TGTVENVKFEDITLSDISK (1) 699.3618 (3+)     
gi|134081740  166220 Pectin lyase A (PelA) PL1 39.783,30 GNYIYHTSGR (1) 584.2792 (2+) 4 3 Yes 
      SLIGEGSSGAIK(2) 559.8038 (2+)     
          IVSGAENIIIQNIAVTDINPK (1) 741.4164 (3+)       
gi|134074912  159617 esterase CE12 30.101,90 NTDTSYIDLNK (2) 642.3062  (2+) 4 3 Yes 
      SGGDWATVLSK (1) 560.7836  (2+)     
          NAGGTPILVTPLSR (1) 698.3999  (2+)       
gi|350635101 157769 Pectinesterase CE8 43.147,10 AALTDPAR (1) 407.7238 (2+) 4 3 Yes 
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      VFLFEDGR(2) 491.7522 (2+)     
          ScGGGITAWK (1) 518.7455 (2+)       
gi|317036259  167967 endoglucanase B (EglB) GH5 54.802,70 FDGSIITSTSDFK (2) 709.3449  (2+) 4 3 Yes 
      LTPDGLTSSFASTYLSDLK (1) 1008.511  (2+)     
          STVEFVTNSGAYAVLDPHNYGR (1) 799.7228  (3+)       
gi|134076462  161113 Acetylesterase  CE16 35,09.5 LESLVEEVYK (1) 604.8279 (2+) 3 2 No 
      YHLLQAEDMKPK (1) 491.5879 (3+)     
      YHLLQAEDmKPK (1) 744.8781 (2+)     
gi|134081723  166203 
rhamnogalacturonase 
B (rhgB) GH28 57.932,70 GTEAYGAER (1) 477.2212 (2+) 2 2 Yes 
          GTEAYGAERGPVK (1) 667.8373 (2+)       
gi|134078185  162788 
endo-
polygalacturonase D 
(PgaD) GH28 50.782,40 SNADTTGEVYNVK (1) 699.3298 (2+) 2 2 Yes 
          IKSNADTTGEVYNVK (1) 819.9178 (2+)       
gi|134084638  169030 
arabinogalactan endo-
1,4-beta-galactosidase 
A (galA) GH53 38.698,10 LLHSGAWGVK (1) 356.5358 (3+) 2 2 Yes 
          GADISSLLIEEDAGISYK (1) 940.9781 (2+)       
gi|134057680  158118 
endo-β-1,6-
galactanase  GH5 47.191,00 SDFDFADK (1) 472.7017 (2+) 2 2 Yes 
          IKDLGMNVIR (1) 579.8355 (2+)       
gi|134080021  164557 
cellulose 1,4-beta-
cellobiosidase GH6 48.125,90 VPSFVWLDTAAK (2) 667.3606 (2+) 2 1 Yes 
gi|134056302  156782 
Putative pectin 
acetylesterase CE16 36.185,40 GGFEWDSTK(2) 513.7291 (2+) 2 1 No 
gi|134080293  164821 
acetyl xylan esterase 
axeA-Aspergillus niger CE1 32.624,90 mQIYHGSVDTTLYPQNYYETcK (1) 
1364.1004 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134078829  163407 Beta-glucanase GH16 37.140,30 VLTPDTADTNQYPQTPMVVK (1) 
1109.5561 
(2+) 1 1 Yes 
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gi|134077154  161785 
Similarity to 
hypothetical 
endoglucanase IV - 
Trichoderma reesei  GH61 41.165,30 VTGSGSSTYSGTK (1) 616.292 (2+) 1 1 Yes 
gi|134077738  162354 invertase (SucA;Suc1) GH32 63.635,60 TTDGIDSSAEAGK (1) 626.2866 (2+) 1 1 No 
gi|118137939   162483 
Feruloyl esterase A 
(faeA) CE1 30.549,72 LYTFGEPR (1) 491.7517  (2+) 1 1 Yes 
gi|126046487  168801 β-glucosidase GH3 93.272,80 NDGALPLTGK (1) 493.2662 (2+) 1 1 Yes 
gi|134077368  161995 
1,3-beta-
glucanosyltransferase GH72 52.077,70 VADWIK (1) 366.2066 (2+) 1 1 Yes 
gi|134076801  161440 exocellobiohydrolase  GH6 42.142,80 DTGFGAQPTTDTGDELADAFVWVKPGGESDGTSDTSSSR (1) 
1321.2526 
(3+) 1 1 Yes 
gi|134076313  160973 
GPI-anchored 
glucanosyltransferase GH16 45.609,70 LDDGNLLLTMPK (1) 665.3571 (2+) 1 1 Yes 
gi|134055533  156034 
β-xylosidase 
(XlnD;XylA;Asp n 14) GH3 87.213,10 SHLIcDETATPYDR (1) 839.3788 (2+) 1 1 Yes 
gi|121937666  165048 
Exopolygalacturonase 
X (pgaX) GH28 47.295,20 SHGDGSDDSDYILSALHQcNHGGK (1) 643.2778(4+) 1 1 Yes 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of A. niger C12h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 
Protein 
JGI ID 
CBS 
513.88 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|1168267  166753 
α-L-
arabinofuranosidase B 
(AbfB;ExoB) 
GH54 52.523,10 SWSYPTR (1) 448.7205 (2+) 281 14 Yes 
   
 
  
VTTPGYTTR (1) 498.259 (2+)  
 
  
   
 
  
GGADKWAIR (3) 325.1779 (3+)  
 
  
   
 
  
GGADKWAIR (1) 487.2629 (2+)  
 
  
   
 
  
AYGVFMSPGTGYR (2) 703.3316 (2+)  
 
  
   
 
  
AYGVFmSPGTGYR (4) 711.3299 (2+)  
 
  
   
 
  
AYGVFMSPGTGYR (1) 1405.654 (1+)  
 
  
   
 
  
ALYSSFSGALYQLQR (7) 568.629 (3+)  
 
  
   
 
  
ALYSSFSGALYQLQR (28) 852.4425 (2+)  
 
  
   
 
  
HYNFELLLNANDGTK (16) 583.6258 (3+)  
 
  
   
 
  
HYNFELLLNANDGTK (39) 874.9342 (2+)  
 
  
   
 
  
TSFNNDVSFEIETAFAS (1) 626.95 (3+)  
 
  
   
 
  
TSFNNDVSFEIETAFAS (20) 939.9257 (2+)  
 
  
   
 
  
YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR (40) 
1064.5482 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR (22) 710.0359 (3+)  
 
  
   
 
  
HYENVLYAASNGGVQTFDSK (17) 734.0152 (3+)  
 
  
   
 
  
HYENVLYAASNGGVQTFDSK (21) 1100.518 (2+)  
 
  
   
 
  
QFHEDATFcPQAPLNGEGTSLR (2) 825.7152 (3+)  
 
  
   
 
  
QFHEDATFcPQAPLNGEGTSLR (3) 
1238.0679 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YIAHTDTTVNTQVVDDDSSTTLK (6) 842.0723 (3+)  
 
  
   
 
  
YIAHTDTTVNTQVVDDDSSTTLK (6) 
1262.6013 
(2+) 
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GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPmSK (11) 958.7585 (3+)  
 
  
   
 
  
GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPMSK (11) 953.4268 (3+)  
 
  
   
 
  
GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPMSK (1) 715.3215 (4+)  
 
  
   
 
  
GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPMSK (3) 
1429.6356 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPmSK (3) 
1437.6337 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
EEASWTVVTGLANSQcFSFESVDTPGSYIR (3) 
1113.1799 
(3+) 
 
 
  
   
 
  
EGAIILGIGGDNSNGAQGTFYEGVMTSGYPSDDVENSVQENIVAAK 
(1) 
1169.2944 
(4+) 
 
 
  
    
  
    
EGAIILGIGGDNSNGAQGTFYEGVMTSGYPSDDVENSVQENIVAAK 
(7) 
1558.7266 
(3+) 
      
gi|1065987 155137 
xylanase 2 / B 
(XynB;XlnB;XinII;Xyl11) GH11 24.057,10 GTVTSDGSVYDIYTATR (11) 602.6233 (3+) 191 6 Yes 
   
 
  GTVTSDGSVYDIYTATR (46) 903.4326 (2+)     
   
 
  VGGTVTTSNHFNAWAK (15) 563.9491 (3+)     
   
 
  VGGTVTTSNHFNAWAK (30) 845.4216 (2+)     
      RVGGTVTTSNHFNAWAK (4) 615.982 (3+)     
      YIVESYGDYNPGSGGTYK (1) 985.4421 (2+)     
      TNAASIQGTATFTQYWSVR (21) 701.3488 (3+)     
    
  
TNAASIQGTATFTQYWSVR (39) 
1051.5153 
(2+) 
 
 
  
    
  
LGmNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (2) 
1020.1559 
(3+) 
 
 
  
    
  
LGMNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (19) 
1014.8218 
(3+) 
 
 
  
      
    
LGMNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (3) 
1521.7224 
(2+) 
      
gi|134055694 156194 
cellobiohydrolase B 
(CbhB) 
GH7 56.204,20 LNFVTQGSSK (13) 540.7877 (2+) 146 11 Yes 
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LNFVTQGSSK (2) 
1080.5666 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
TLFGDENVFDK (2) 642.8076 (2+)  
 
  
   
 
  
TLFGDENVFDK (1) 
1284.6069 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
YGTGYcDSQcPR (3) 732.2847 (2+)  
 
  
   
 
  
YGTGYcDSQcPR (2) 
1463.5566 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
LYLMSDDSNYELFK (34) 869.4081 (2+)  
 
  
   
 
  
LYLmSDDSNYELFK (2) 877.4042 (2+)  
 
  
   
 
  
HGGLEGMGEAMAK (1) 429.865 (3+)  
 
  
   
 
  
HGGLEGMGEAmAK (4) 435.1967 (3+)  
 
  
   
 
  
HGGLEGmGEAmAK (2) 440.5281 (3+)  
 
  
   
 
  
HGGLEGMGEAMAK (13) 644.3005 (2+)  
 
  
   
 
  
HGGLEGMGEAmAK (10) 652.2931 (2+)  
 
  
   
 
  
HGGLEGmGEAmAK (8) 660.2889 (2+)  
 
  
   
 
  
HGGLEGMGEAMAK (2) 
1287.5787 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
HGGLEGmGEAMAK (2) 
1303.5726 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
LNFVTQGSSKNIGSR (1) 804.4217 (2+)  
 
  
   
 
  
YSGTcDPDGcDYNPYR (4) 970.3605 (2+)  
 
  
   
 
  
TLFGDENVFDKHGGLEGMGEAMAK (1) 851.7271 (3+)  
 
  
   
 
  
TLFGDENVFDKHGGLEGMGEAMAK (1) 857.0602 (3+)  
 
  
   
 
  
TLFGDENVFDKHGGLEGMGEAMAK (1) 862.3913 (3+)  
 
  
   
 
  
TLFGDENVFDKHGGLEGMGEAMAK (2) 
1277.0867 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK (2) 973.4491 (3+)  
 
  
   
 
  
GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK (5) 
1459.6679 
(2+) 
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LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIK (8) 1403.685 (3+)  
 
  
   
 
  
LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIKR (4) 
1092.0369 
(4+) 
 
 
  
    
  
    LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIKR (16) 
1455.7163 
(3+) 
      
gi|134081578  166061 
endo-β-1,4-glucanase 
(EglA) 
GH12 25.873,00 YGNIQPIGK (2) 989.5377 (1+) 133 8 Yes 
   
 
  
YGNIQPIGK (5) 495.2762 (2+)  
 
  
   
 
  
QIATATVGGK (1) 473.2694 (2+)  
 
  
   
 
  
QIATATVGGK (2) 945.5341 (1+)  
 
  
   
 
  
SYSNSGVTFNK (4) 602.2842 (2+)  
 
  
   
 
  
SYSNSGVTFNK (2) 
1203.5583 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
SYSNSGVTFNKK (1) 444.5559 (3+)  
 
  
   
 
  
SYSNSGVTFNKK (5) 666.3331 (2+)  
 
  
   
 
  
SYSNSGVTFNKK (1) 
1331.6527 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
LVSDVSSIPTSVEWK (2) 549.6272 (3+)  
 
  
   
 
  
LVSDVSSIPTSVEWK (24) 823.935 (2+)  
 
  
   
 
  
KLVSDVSSIPTSVEWK (1) 887.9821 (2+)  
 
  
   
 
  
SWEVWYGSTTQAGAEQR (15) 652.6332 (3+)  
 
  
   
 
  
SWEVWYGSTTQAGAEQR (34) 978.448 (2+)  
 
  
   
 
  
LSSSGASWHTEWTWSGGEGTVK (22) 784.0291 (3+)  
 
  
    
  
    LSSSGASWHTEWTWSGGEGTVK (12) 
1175.5372 
(2+) 
      
gi|2302707 158109 
α-L-
arabinofuranosidase 
(AxhA) 
GH62 35.836,56 SGWTALK (1) 381.7099 (2+) 95 10 No 
   
 
  
DFTDVVSDGK (3) 541.7522 (2+)  
 
  
   
 
  
YLmIVEAIGSTGHR (5) 521.6036 (3+)  
 
  
   
 
  
YLMIVEAIGSTGHR (8) 516.2737 (3+)  
 
  
   
 
  
YLMIVEAIGSTGHR (15) 773.9071 (2+)  
 
  
   
 
  
YLmIVEAIGSTGHR (1) 781.9047 (2+)  
 
  
   
 
  
SGWTALKDFTDVVSDGK (1) 609.3018 (3+)  
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SGWTALKDFTDVVSDGK (2) 913.4562 (2+)  
 
  
   
 
  
cALPSTYSWTSTDALATPK (3) 
1035.4962 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
ANSGATWTDDISHGDLVR (12) 638.9706 (3+)  
 
  
   
 
  
ANSGATWTDDISHGDLVR (4) 957.9486 (2+)  
 
  
   
 
  
TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK (3) 756.3544 (3+)  
 
  
   
 
  
TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK (4) 
1134.0253 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (15) 848.3942 (3+)  
 
  
   
 
  
SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (10) 
1272.0858 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
ISGSSTGAIDQTVIGDDTNMYLFFAGDNGK (4) 
1032.1461 
(3+) 
 
 
  
   
 
  
ISGSSTGAIDQTVIGDDTNMYLFFAGDNGK (3) 
1547.7094 
(2+) 
 
 
  
    
  
    SSmSINDFPGSFGSQYEEILSGATNDLFEAVQVYTVDGGEGDSK (1) 
1555.3623 
(3+) 
      
gi|134058219  158641 glucoamylase (GlaA) GH15 68.309,30 DSGLVLK (1) 366.2213 (2+) 92 15 Yes 
   
 
  
EVVDSFR (1) 426.2148 (2+)  
 
  
   
 
  
SDGEQLSAR (3) 481.7299 (2+)  
 
  
   
 
  
ALANHKEVVDSFR (1) 495.929 (3+)  
 
  
   
 
  
ATLDSWLSNEATVAR (18) 817.4133 (2+)  
 
  
   
 
  
DLTWSYAALLTANNR (4) 854.9353 (2+)  
 
  
   
 
  
QGSLEVTDVSLDFFK (9) 842.9279 (2+)  
 
  
   
 
  
IESDDSVEWESDPNR (3) 889.3796 (2+)  
 
  
   
 
  
FNVDETAYTGSWGRPQR (1) 661.9801 (3+)  
 
  
   
 
  
SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (11) 983.9885 (2+)  
 
  
   
 
  
SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (4) 656.3277 (3+)  
 
  
   
 
  
EYTVPQAcGTSTATVTDTWR (2) 
1122.5127 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
YTSSDPLWYVTVTLPAGESFEYK (1) 885.0952 (3+)  
 
  
   
 
  
ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (18) 1316.13 (2+)  
 
  
   
 
  
ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (3) 877.7484 (3+)  
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NGDTSLLSTIENYISAQAIVQGISNPSGDLSSGAGLGEPK (8) 
1320.9931 
(3+) 
 
 
  
   
 
  
TAILNNIGADGAWVSGADSGIVVASPSTDNPDYFYTWTR (3) 1367.984 (3+)  
 
  
    
  
    TAILNNIGADGAWVSGADSGIVVASPSTDNPDYFYTWTR (1) 
1026.2411 
(4+) 
      
gi|134076503  161153 
cellobiohydrolase A 
(CbhA) 
GH7 48.246,50 TIDTGSK (1) 721.3726 (1+) 49 9 Yes 
   
 
  
FVTGSNVGSR (2) 512.2626 (2+)  
 
  
   
 
  
YGTGYcDSQcPR (3) 732.2847 (2+)  
 
  
   
 
  
YGTGYcDSQcPR (2) 
1463.5566 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
YGGTcDPDGcDFNPYR (2) 947.361 (2+)  
 
  
   
 
  
MTVVTQFITDGSGSLSEIK (2) 
1007.0136 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
MTVVTQFITDGSGSLSEIKR (6) 
1085.0633 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
MTVVTQFITDGSGSLSEIKR (20) 723.7118 (3+)  
 
  
   
 
  
mTVVTQFITDGSGSLSEIKR (2) 729.0435 (3+)  
 
  
   
 
  
mTVVTQFITDGSGSLSEIKR (1) 
1093.0601 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK (3) 950.4326 (3+)  
 
  
   
 
  
GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK (3) 
1425.1461 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
ISTALTPHPcDSSEQTMcEGNDcGGTYSDDR (1) 
1154.4528 
(3+) 
 
 
  
    
  
    YYVQNGNVIANADSNISGVTGNSITTDFcTAQKK (1) 
1217.5795 
(3+) 
      
gi|350631148 
163584 
Alpha-amylase A 
(amyA) 
GH13 55.239,60 TQSIYFLLTDR (3) 678.8629 (2+) 24 9 Yes 
   
 
  
FASYTSDYSQAK (3) 684.3066 (2+)  
 
  
   
 
  
KGTSGSQVITVLSNK (2) 506.9535 (3+)  
 
  
   
 
  
VESDGTVTWESDPNR (1) 846.376 (2+)  
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EYTVPEcGSGETVVDTWR (1) 
1042.9633 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
GSSGSSYTLTLSGSGYTSGTK (10) 999.4699 (2+)  
 
  
   
 
  
EATWLSGYDTSAELYTWIATTNAIR (1) 945.1222 (3+)  
 
  
   
 
  
LAISADSAYITYANDAFYTDSNTIAMR (1) 
1479.7092 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
NVLSYIFLSDGIPIVYAGEEQHYSGGK (1) 
1478.7327 
(2+) 
 
 
  
    
  
    VESDGTVTWESDPNREYTVPEcGSGETVVDTWR (1) 1253.221 (3+)       
gi|134058095  158521 
glucan endo-1,3-beta-
glucosidase eglC 
GH17 46.806,50 FSDESSK (5) 799.3454 (1+) 24 8 Yes 
   
 
  
TAISQYGEELGK (3) 648.3313 (2+)  
 
  
   
 
  
TAISQYGEELGK (1) 
1295.6425 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
NLVGTSGFTSAR (1) 605.3133 (2+)  
 
  
   
 
  
LVVGISVGSEDLYR (8) 753.9142 (2+)  
 
  
   
 
  
FSDESSKFQADFEAEFK (1) 671.3008 (3+)  
 
  
   
 
  
NSVEGAEADAGVGVNPDELVEYIK (1) 
1238.0966 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
EVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK (1) 930.1175 (3+)  
 
  
   
 
  
EVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK (1) 
1394.6722 
(2+) 
 
 
  
    
  
    AVAGDKEVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK (2) 
1110.5447 
(3+) 
      
gi|134055773  156270  exo-beta-1,3-glucanase 
(BxgA;ExgO) 
GH55 98.797,10 TPSQTTTANEK (5) 589.2871 (2+) 21 9 Yes 
   
 
  
GDGSTDDTDAINK (2) 654.783 (2+)  
 
  
   
 
  
IGGSAGTELQSDTcAK (3) 797.8742 (2+)  
 
  
   
 
  
SKPLYASYAASSFVSVK (1) 602.3228 (3+)  
 
  
   
 
  
NPIPmLQVGEAGESGSVEISDLVLETK (1) 943.4784 (3+)  
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GVLLESEGPAWLYGTAAEHNQLYNYQVSNAK (1) 
1141.5585 
(3+) 
 
 
  
   
 
  
FSDQKNPIPMLQVGEAGESGSVEISDLVLETK (1) 
1139.9079 
(3+) 
 
 
  
   
 
  
NFVIDLTAMPASSGAGIHWQVGQATSLQNIR (1) 
1094.8934 
(3+) 
 
 
  
    
  
    GPAPGAILVQWNLQAASQGSVGMWDVHAR (6) 
1006.1766 
(3+) 
      
gi|134055635  156136 glycosidase crf1 GH16 39.886,70 YPQTPMR (2) 454.717 (2+) 20 7 Yes 
   
 
  
YPQTPMR (1) 446.7189 (2+)  
 
  
   
 
  
GDTSSYDR (8) 450.6927 (2+)  
 
  
   
 
  
TLAYSDAQSGTR (2) 635.3062 (2+)  
 
  
   
 
  
TLAYSDAQSGTR (1) 1269.602 (1+)  
 
  
   
 
  
GEAPTIETDFYFFFGK (2) 934.943 (2+)  
 
  
   
 
  
SVSITNYNPGSSYTYSDK (2) 991.9504 (2+)  
 
  
   
 
  
TLAYSDAQSGTRYPQTPmR (1) 720.341 (3+)  
 
  
    
  
    AASGTGIcSSVVLESDDLDEIDWEALGGDTTQIETNYFGK (1) 
1421.9768 
(3+) 
      
gi|1168266  155097 
α-L-
arabinofuranosidase A 
(AbfA;ExoA) 
GH51 67.834,40 SVPYFIGEYSR (2) 659.33 (2+) 13 5 Yes 
   
 
  
GDYSGDITVR (1) 
1082.5069 
(1+) 
 
 
  
   
 
  
GSVAEAVFMIGFER (6) 756.8808 (2+)  
 
  
   
 
  
FPGGNNLEGNSAENR (3) 788.3591 (2+)  
 
  
    
  
    EVTSDSDFGPLYWVASSAGDSYYVK (1) 915.0841 (3+)       
gi|134080612  165128 
exo-inulinase E 
(InuE;Inu1) 
GH32 59.150,40 LSIFVDR (2) 425.2442 (2+) 11 8 Yes 
   
 
  
ASTFAIALR (1) 475.2757 (2+)  
 
  
   
 
  
GQYHFSPQK (2) 546.2654 (2+)  
 
  
   
 
  
LVSTGGATEDVR (1) 602.8097 (2+)  
 
  
   
 
  
LAIYTSDNLKDWK (1) 783.91 (2+)  
 
  
   
 
  
TTLVQQPQEAWSSISSK (2) 945.4839 (2+)  
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LVSEFGPYNAQGGVWEcPGLFK (1) 
1228.0876 
(2+) 
 
 
  
    
  
    SSVEVFGGQGETSLTAQIFPSNDAVHAR (1) 968.8089 (3+)       
gi|350631797 159650 pectinesterease A CE8 34.623,20 EYETSISAAVDK (1) 656.8142 (2+) 10 7 Yes 
   
 
  
VIYQNSVLSDIINPK (1) 851.9655 (2+)  
 
  
   
 
  
AASGVSLTEEVYLGR (1) 776.9014 (2+)  
 
  
   
 
  
TTVLGETWGDWIDR (1) 824.9008 (2+)  
 
  
   
 
  
ETSSDSGWYAIDNcNIK (2) 980.4206 (2+)  
 
  
   
 
  
DNVVTITHTISSPDAGSLDK (3) 1035.518 (2+)  
 
  
    
  
    GWTTmADGATPLYYEYNNSGAGSDTSDREYETSISAAVDK (1) 
1437.2893 
(3+) 
      
gi|134076463  161114 
endo-β-1,4-glucanase B 
(EglB) 
GH5 36.559,30 VQFMMER (1) 470.7213 (2+) 9 4 Yes 
   
 
  
ITDATQWLK (3) 538.2946 (2+)  
 
  
   
 
  
VGFIGEYAGGSNDVcR (2) 850.8857 (2+)  
 
  
   
 
  
AVTDGGAHALIDPHNYGR (2) 621.9739 (3+)  
 
  
          AVTDGGAHALIDPHNYGR (1) 932.4553 (2+)       
gi|109729846 168801 
β-glucosidase (Bgl1;Bgl) 
GH3 93.272,80 IGADSTVLLK (2) 508.8018 (2+) 8 6 Yes 
   
 
  
VNQFVNVQR (1) 552.2996 (2+)  
 
  
   
 
  
GIQDAGVVATAK (1) 565.3115 (2+)  
 
  
          LGIPGMcAQDSPLGVR (1) 835.9224 (2+)       
gi|145233623  157571 arabinan endo-1,5-
alpha-L-arabinosidase C 
(abnC) 
GH43 34.047,40 VSDGTYFR (2) 472.7283 (2+) 8 3 Yes 
   
 
  
VSDGTYFR (2) 944.4443 (1+)  
 
  
   
 
  
TGTGNFVDK (1) 469.7285 (2+)  
 
  
          AQGYTTSLPAQGDEYR (3) 878.9099 (2+)       
gi|134080293 164821 
Acetyl xylan esterase 
(axeA;aceA) 
CE1 32.624,90 DmEWFGFA (1) 
1018.3979 
(1+) 
8 2 Yes 
   
 
  
MQIYHGSVDTTLYPQNYYETcK (1) 904.4056 (3+)  
 
  
   
 
  
mQIYHGSVDTTLYPQNYYETcK (2) 909.7386 (3+)  
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MQIYHGSVDTTLYPQNYYETcK (3) 
1356.1065 
(2+) 
 
 
  
    
  
    mQIYHGSVDTTLYPQNYYETcK (1) 
1364.1011 
(2+) 
      
gi|134055533  156034 
β-xylosidase 
(XlnD;XylA;Asp n 14) 
GH3 87.213,10 DDIEQGVIR (1) 522.7678 (2+) 6 6 Yes 
   
 
  
VPVEVGSFAR (1) 530.7915 (2+)  
 
  
   
 
  
NSNNVLPLTEK (1) 614.8291 (2+)  
 
  
   
 
  
TLIHQIASIISTQGR (1) 546.6479 (3+)  
 
  
   
 
  
YGLDVYAPNINTFR (1) 821.9154 (2+)  
 
  
          LGLPAYQVWSEALHGLDR (1) 1013.029 (2+)       
gi|134077711  162327 
glycosyl hydrolase 
family 43 protein 
GH43, 
CBM35 
47.613,40 SVMYMGDR (1) 479.7084 (2+) 6 4 Yes 
   
 
  
SVmYmGDR (1) 495.706 (2+)  
 
  
   
 
  
YATVTVNGK (1) 476.7562 (2+)  
 
  
   
 
  
DIGLFKDDDGTAYLLSEDRPNGLR (1) 670.8348 (4+)  
 
  
    
  
    TGVATSSSVcGQYDYLGSFQPLGHQSR (2) 968.1202 (3+)       
gi|134078070  162676 rhamnogalacturonan 
acetyl esterase (RgaeA) 
CE12 27.730,50 LSLADELVTDDLELDEYEcLDE (1) 867.054 (3+) 6 3 Yes 
   
 
  
LSLADELVTDDLELDEYEcLDE (3) 
1300.0773 
(2+) 
 
 
  
   
 
  
IGATVIISSQTPDNPWETGTFVDDPPR (1) 971.8125 (3+)  
 
  
    
  
    KIGATVIISSQTPDNPWETGTFVDDPPR (1) 1014.508 (3+)       
gi|134077929  162537 1,3-beta-
glucanosyltransferase 
GH72 56.757,40 SFSNVPVmYGPK (1) 671.3276 (2+) 6 3 Yes 
   
 
  
DLPYLQELNTNVVR (2) 837.454 (2+)  
 
  
          SIGVGYSAADVSEIR (3) 762.3906 (2+)       
gi|134057627  158067 
Beta-
glucocerebrosidase 
GH30 51.862,90 LSIDDTSSGHK (2) 580.2803 (2+) 5 3 Yes 
   
 
  
ATDASAYcSDSSGTYK (2) 842.342 (2+)  
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    LSSITAPVQGSGSPGSASTWK (1) 
1009.5098 
(2+) 
      
gi|134076801  161440 
exocellobiohydrolase  
GH6 42.142,80 AYIDSIR (1) 419.2257 (2+) 3 3 Yes 
   
 
  
SYINAIAPELSSAGFDAHFITDTGR (1) 
1327.1474 
(2+) 
 
 
  
    
  
    DTGFGAQPTTDTGDELADAFVWVKPGGESDGTSDTSSSR (1) 
1321.2529 
(3+) 
      
gi|113496  159990 
α-galactosidase A 
(Ag1A;AglA) 
GH27 60.149,50 YGHWHQVLSK (1) 627.8234 (2+) 3 3 Yes 
   
 
  
LQAcDSTDSDGQK (1) 712.8004 (2+)  
 
  
          TDGcLTEGSVQmK (1) 721.323 (2+)       
gi|350631594 156831 1,3-beta-
glucanosyltransferase 
GH72 57.198,60 YGDLFDYIcAK (1) 682.812 (2+) 3 3 Yes 
   
 
  
DDPQWNTDLYSR (1) 755.3338 (2+)  
 
  
          QQLSFVMNQYYEK (1) 839.3988 (2+)       
gi|125992044 165335 Feruloyl esterase (faeB) CE1 57.208,47 SVHEGTVVGK (1) 506.7731 (2+) 
3 3 Yes 
   
 
  SHLWAEAWLPR (1) 683.3554 (2+)     
          LLSYHGTQDPIISSTDSK (1) 654.6642 (3+)       
gi|121937665  158660 
exopolygalacturonase 
(PgxB) 
GH28 48.384,10 AWAGQDVGYGR (1) 590.2785 (2+) 3 3 Yes 
   
 
  
LKAWAGQDVGYGR (1) 710.8682 (2+)  
 
  
          NALDDVSSDFLWGLK (1) 840.4179 (2+)       
gi|134057669  158107 xylanase (XynA;Xyl10) GH10 35.487,10 LTGmVSHVK (1) 494.2665 (2+) 3 3 Yes 
   
 
  
YLGNIGDQYTLTK (1) 743.3895 (2+)  
 
  
          KYLGNIGDQYTLTK (1) 807.4283 (2+)       
gi|134076462  161113 Acetylesterase  CE16 35.090,50 LESLVEEVYK (1) 604.822 (2+) 3 3 No 
   
 
  
FLFLNVPPTSR (1) 645.8624 (2+)  
 
  
          YHLLQAEDMKPK (1) 491.5878 (3+)       
gi|134058195  158617 Pectin methylesterase 
A (pmeA) 
CE8 35.649,10 MTAPSGAIVVAK (1) 572.8212 (2+) 3 3 Yes 
   
 
  
SSESDDSYYVIHK (1) 765.3392 (2+)  
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          VLEGPSSASITANGR (1) 729.8816 (2+)       
gi|298351557  165965  alpha-galactosidase D 
(aglD) 
GH27 71.228,60 ATISATTSGSK (1) 512.2681 (2+) 3 3 Yes 
   
 
  
TFASWNVDSLK (1) 634.3179 (2+)  
 
  
          SPLIIGAALKDELTAINDASLAVLK(1) 1268.7326(2+)       
gi|134081740  166220 Pectin lyase A (PelA) PL1 39.783,30 GNYIYHTSGR (2) 584.2783 (2+) 3 2 Yes 
    
  
    VGVSGSAEGFAEGVTGGGDATPVYPDTIDELVSYLGDDEAR (1) 
1358.2949 
(3+) 
      
gi|134081723  166203 
rhamnogalacturonase B 
(rhgB) 
GH28 57.932,70 GTEAYGAER (2) 477.2214 (2+) 3 2 Yes 
          GTEAYGAERGPVK (1) 667.8347 (2+)       
gi|134058120  158544 
Endo-beta-1,4-
glucanase  
GH12 27.037,80 DPIGTIcTK (1) 502.7557 (2+) 2 2 Yes 
          GPNDWTVYSFVAR (1) 756.3665 (2+)       
gi|134078691  163273 
beta-glucosidase 
precursor 
GH3 82.115,90 HYIGNEQETNR (1) 680.8132 (2+) 2 2 Yes 
          KGVNLLLGPVVGPLGR (1) 530.3334 (3+)       
gi|134077154  161785 
Similarity to 
hypothetical 
endoglucanase IV - 
Trichoderma reesei  
GH61 41.165,30 SAKPGAISADVK (1) 572.3196 (2+) 2 2 Yes 
          VTGSGSSTYSGTK (1) 616.294 (2+)       
gi|134055695  156195 
endo-beta-1,4-
glucanase A (eglA) 
GH5 43.444,60 VPFLMER (1) 446.2452 (2+) 2 2 Yes 
          ATVQTITDLGAYAVVDPHNFGR (1) 782.401 (3+)       
gi|134057680  158118 
endo-β-1,6-galactanase  
GH5 47.191,00 YmAEHVK (1) 447.2122 (2+) 2 2 Yes 
          DLGMNVIR (1) 459.2464 (2+)       
gi|134074912  159617 esterase CE12 30.101,90 SGGDWATVLSK (1) 560.7842 (2+) 2 2 Yes 
          NAGGTPILVTPLSR (1) 698.4026 (2+)       
gi|317036259  167967 
endoglucanase B (EglB) 
GH5 54.802,70 NVATEFADNDK (1) 612.2747 (2+) 2 2 Yes 
          FDGSIITSTSDFK (1) 709.3455 (2+)       
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gi|129932  156180 endopolygalacturonase-
1 / I (PgaI;PgaA;AnPGI) 
GH28 38.108,60 FMYIHDVEDSTFK (1) 544.5841 (3+) 2 1 Yes 
          FMYIHDVEDSTFK (1) 816.3746 (2+)       
gi|350635101 157769 Pectinesterase CE8 43.147,10 VFLFEDGR (2) 491.7528 (2+) 2 1 Yes 
gi|134078829  163407 Beta-glucanase GH16 37.146,30 VLTPDTADTNQYPQTPmVVK (1) 745.3713 (3+) 2 1 Yes 
    
  
    VLTPDTADTNQYPQTPMVVK (1) 
1109.5545 
(2+) 
      
gi|134078185  162788 endo-polygalacturonase 
D (PgaD) 
GH28 50.782,40 SNADTTGEVYNVK (1) 699.3288 (2+) 1 1 Yes 
gi|134084530  168924 
rhamnogalacturonan α-
galacturonohydrolase 
(RgxC) 
GH28 45.903,30 YTADGGVHGLSGc (1) 647.2778 (2+) 1 1 Yes 
gi|145233743  157631 
α-galactosidase II (AglB) 
(melibiase) 
GH27 48.827,70 IVTAANEVVNLGLK (1) 720.9225 (2+) 1 1 Yes 
gi|189484494  162554 α-L-
arabinofuranosidase E 
GH51 67.520,80 YLEVGNEDNLNSGcGTYANR (1) 
1123.4914 
(2+) 
1 1 No 
gi|134074948  159651 endo-xylogalacturonan 
hydrolase A (XghA) 
GH28 42.123,50 FASDTDYWSGR (1) 652.7799 (2+) 1 1 Yes 
gi|121932405  163648 exo-xylogalacturonan 
hydrolase (pgxA) 
GH28 46.966,20 SSNIVIQDSR (1) 559.794 (2+) 1 1 Yes 
gi|134054860  155384 
xyloglucan-specific 
endo-beta-1,4-
glucanase A 
GH12 25.483,20 SYANAALQFTGTQLSSISSIPSTWK (1) 
1329.6731 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|134079893  164433 
rhamnogalacturonase 
(RhgA) 
GH28 46.957,50 GTEADGAERGPIK (1) 650.8258 (2+) 1 1 Yes 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of A. niger C24h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 
Protein 
JGI ID 
CBS 
513.88 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) 
m/z 
(charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|1168267 166753 
α-L-
arabinofuranosidase B 
(AbfB;ExoB) GH54 52.523,10 GGADKWAIR (1) 
325.1777 
(3+) 276 12 Yes 
      GGADKWAIR (2) 
487.2627 
(2+)     
      AYGVFMSPGTGYR (8) 
703.3325 
(2+)     
      AYGVFmSPGTGYR (3) 
711.3306 
(2+)     
      AYGVFMSPGTGYR (1) 
1405.6549 
(1+)     
      ALYSSFSGALYQLQR (14) 
568.6291 
(3+)     
      ALYSSFSGALYQLQR (31) 
852.4422 
(2+)     
      HYNFELLLNANDGTK (17) 
583.6246 
(3+)     
      HYNFELLLNANDGTK (33) 
874.9348 
(2+)     
      TSFNNDVSFEIETAFAS (18) 
939.9235 
(2+)     
      TSFNNDVSFEIETAFAS (1) 
626.9493 
(3+)     
      YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR (20) 
710.0355 
(3+)     
      YVSGSLVSGPSFTSGEVVSLR (35) 
1064.5482 
(2+)     
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      HYENVLYAASNGGVQTFDSK (20) 
734.0165 
(3+)     
      HYENVLYAASNGGVQTFDSK (17) 
1100.5196 
(2+)     
      QFHEDATFcPQAPLNGEGTSLR (7) 
825.7165 
(3+)     
      QFHEDATFcPQAPLNGEGTSLR (2) 
1238.0666 
(2+)     
      YIAHTDTTVNTQVVDDDSSTTLK (8) 
842.0764 
(3+)     
      YIAHTDTTVNTQVVDDDSSTTLK (1) 
1262.6035 
(2+)     
      GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPMSK (16) 
953.4282 
(3+)     
      GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPmSK (12) 
958.7588 
(3+)     
      GGNAASGSLSTYYSGARPDYSGYNPMSK (1) 
1429.636 
(2+)     
      EEASWTVVTGLANSQcFSFESVDTPGSYIR (1) 
1113.1782 
(3+)     
      
EGAIILGIGGDNSNGAQGTFYEGVMTSGYPSDDVENSVQENIVAAK 
(2) 
1169.2917 
(4+)     
          
EGAIILGIGGDNSNGAQGTFYEGVMTSGYPSDDVENSVQENIVAAK 
(5) 
1558.7262 
(3+)       
gi|1065987  155137 
xylanase 2 / B 
(XynB;XlnB;XinII;Xyl11) GH11 24.057,10 GTVTSDGSVYDIYTATR (43) 
903.433 
(2+) 191 5 Yes 
      GTVTSDGSVYDIYTATR (4) 
602.6219 
(3+)     
      VGGTVTTSNHFNAWAK (32) 
845.425 
(2+)     
      VGGTVTTSNHFNAWAK (16) 
563.949 
(3+)     
      RVGGTVTTSNHFNAWAK (5) 
615.9827 
(3+)     
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      TNAASIQGTATFTQYWSVR (45) 
1051.5202 
(2+)     
      TNAASIQGTATFTQYWSVR (22) 
701.3492 
(3+)     
      LGMNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (1) 
1521.7209 
(2+)     
      LGmNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (3) 
1020.1568 
(3+)     
          LGMNLGTHNYQIVATEGYQSSGSSSITVQ (20) 
1014.8214 
(3+)       
gi|134081578 166061 
endo-β-1,4-glucanase 
(EglA) GH12 25.873,00 YGNIQPIGK (11) 
495.275 
(2+) 180 9 Yes 
      YGNIQPIGK (2) 
989.5378 
(1+)     
      QIATATVGGK (3) 
473.2713 
(2+)     
      qIATATVGGK (1) 
464.757 
(2+)     
      QIATATVGGK (1) 
945.533 
(1+)     
      SYSNSGVTFNK (6) 
602.2837 
(2+)     
      SYSNSGVTFNK (1) 
1203.5589 
(1+)     
      SYSNSGVTFNKK (11) 
666.3351 
(2+)     
      SYSNSGVTFNKK (2) 
1331.6529 
(1+)     
      LVSDVSSIPTSVEWK (21) 
823.936 
(2+)     
      KLVSDVSSIPTSVEWK (1) 
887.9799 
(2+)     
      SWEVWYGSTTQAGAEQR (23) 
652.6342 
(3+)     
      SWEVWYGSTTQAGAEQR (52) 
978.4485 
(2+)     
      LSSSGASWHTEWTWSGGEGTVK (28) 784.0292     
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(3+) 
      LSSSGASWHTEWTWSGGEGTVK (16) 
1175.5391 
(2+)     
          QDNTNVNADVAYDLFTAANVDHATSSGDYELMIWLAR (1) 
1367.6346 
(3+)       
gi|134055694 156194 
cellobiohydrolase B 
(CbhB) GH7 56.204,20 LNFVTQGSSK (12) 
540.7883 
(2+) 134 10 Yes 
      LNFVTQGSSK (1) 
1080.5652 
(1+)     
      TLFGDENVFDK (2) 
642.8066 
(2+)     
      YGTGYcDSQcPR (3) 
732.2869 
(2+) 
 
   
      LYLMSDDSNYELFK (1) 
579.9381 
(3+)     
      LYLmSDDSNYELFK (1) 
585.27 
(3+)     
      LYLMSDDSNYELFK (34) 
869.4094 
(2+)     
      LYLmSDDSNYELFK (7) 
877.4027 
(2+)     
      HGGLEGMGEAMAK (3) 
429.8648 
(3+)     
      HGGLEGmGEAmAK (2) 
440.5286 
(3+)     
      HGGLEGMGEAmAK (5) 
435.1987 
(3+)     
      HGGLEGMGEAMAK (10) 
644.2973 
(2+)     
      HGGLEGmGEAMAK (8) 
652.298 
(2+)     
      HGGLEGmGEAmAK (7) 
660.2911 
(2+)     
      HGGLEGmGEAMAK (1) 
1303.5704 
(1+)     
      YSGTcDPDGcDYNPYR (2) 
970.3591 
(2+)     
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      TLFGDENVFDKHGGLEGMGEAMAK (4) 
851.7292 
(3+)     
      TLFGDENVFDKHGGLEGmGEAMAK (1) 
857.0604 
(3+)     
      TLFGDENVFDKHGGLEGmGEAmAK (1) 
862.3916 
(3+)     
      TLFGDENVFDKHGGLEGMGEAMAK (3) 
1277.0892 
(2+)     
      GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK (3) 
973.4494 
(3+)     
      GTcSTDSGVPATVEAESPNAYVTYSNIK (3) 
1459.6687 
(2+)     
      LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIK (4) 
1403.685 
(3+)     
      LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIKR (3) 
1092.0395 
(4+)     
          LGNTDFYGPGLTVDTNSPFTVVTQFITDDGTSSGTLTEIKR (13) 
1455.7175 
(3+)       
gi|134055773  156270 
 exo-beta-1,3-
glucanase (BxgA;ExgO) GH55 98.797,10 ASDYWVGTIK (1) 
570.29 
(2+) 79 14 Yes 
      TPSQTTTANEK (5) 
589.2877 
(2+)     
      ASDYWVGTIKR (1) 
648.3394 
(2+)     
      GDGSTDDTDAINK (1) 
654.7808 
(2+)     
      GDGSTDDTDAINK (2) 
1308.5496 
(1+)     
      IGGSAGTELQSDTcAK (25) 
797.8776 
(2+)     
      SKPLYASYAASSFVSVK (2) 
902.9802 
(2+)     
      SKPLYASYAASSFVSVK (7) 
602.3219 
(3+)     
      ITGEVWPMLMAYGDK (2) 855.9164     
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(2+) 
      ITGEVWPMLMAYGDK (1) 
570.9456 
(3+)     
      ITGEVWPmLmAYGDK (1) 
871.9085 
(2+)     
      DYGAKGDGSTDDTDAINK (1) 
921.9003 
(2+)     
      ITGEVWPMLMAYGDKFSDQK (1) 
1158.5546 
(2+)     
      NPIPMLQVGEAGESGSVEISDLVLETK (3) 
1406.7247 
(2+)     
      NPIPMLQVGEAGESGSVEISDLVLETK (4) 
938.1476 
(3+)     
      FSDQKNPIPMLQVGEAGESGSVEISDLVLETK (4) 
1139.9076 
(3+)     
      FSDQKNPIPmLQVGEAGESGSVEISDLVLETK (1) 
1145.2423 
(3+)     
      GVLLESEGPAWLYGTAAEHNQLYNYQVSNAK (2) 
1141.5575 
(3+)     
      GPAPGAILVQWNLQAASQGSVGMWDVHAR (9) 
1006.1767 
(3+)     
      GPAPGAILVQWNLQAASQGSVGmWDVHAR (3) 
1011.5115 
(3+)     
          NFVIDLTAMPASSGAGIHWQVGQATSLQNIR (3) 
1094.8889 
(3+)       
gi|2302707 158109 
α-L-
arabinofuranosidase 
(AxhA) GH62 35.836,56 SGWTALK (1) 
762.4113 
(1+) 47 9 No 
      DFTDVVSDGK (1) 
541.7519 
(2+)     
      YLMIVEAIGSTGHR (5) 
516.2725 
(3+)     
      YLmIVEAIGSTGHR (2) 
781.9051 
(2+)     
      YLmIVEAIGSTGHR (4) 
521.6042 
(3+)     
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      YLMIVEAIGSTGHR (3) 
773.9052 
(2+)     
      SGWTALKDFTDVVSNGK (1) 
608.975 
(3+)     
      cALPSTYSWTSTDALATPK (1) 
1035.4949 
(2+)     
      ANSGATWTDDISHGDLVR (3) 
638.9729 
(3+)     
      ANSGATWTDDISHGDLVR (2) 
957.9488 
(2+)     
      TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK (1) 
756.3503 
(3+)     
      TSQDPTNVNGWSSEQALFTGK (4) 
1134.0279 
(2+)     
      SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (5) 
848.3946 
(3+)     
      SFTASSLGGEWTAQAASEDQPFAGK (11) 
1272.09 
(2+)     
      ISGSSTGAIDQTVIGDDTNMYLFFAGDNGK (2) 
1032.1475 
(3+)     
          ISGSSTGAIDQTVIGDDTNMYLFFAGDNGK (1) 
1547.7181 
(2+)       
gi|134058219  158641 glucoamylase (GlaA) GH15 68.309,30 TLVDLFR (1) 
432.2498 
(2+) 41 15 Yes 
      DSGLVLK (2) 
366.2176 
(2+)     
      EVVDSFR (1) 
426.2151 
(2+)     
      EVVDSFR (1) 
851.423 
(1+)     
      SDGEQLSAR (3) 
481.73 
(2+)     
      QGSLEVTDVSLDFFK (3) 
842.9272 
(2+)     
      ATLDSWLSNEATVAR (11) 
817.4129 
(2+)     
      IESDDSVEWESDPNR (6) 889.3802     
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(2+) 
      FNVDETAYTGSWGRPQR (1) 
661.9817 
(3+)     
      SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (1) 
656.3281 
(3+)     
      SIYTLNDGLSDSEAVAVGR (2) 
983.9902 
(2+)     
      EYTVPQAcGTSTATVTDTWR (1) 
1122.512 
(2+)     
      YTSSDPLWYVTVTLPAGESFEYK (1) 
1327.1385 
(2+)     
      ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (1) 
877.747 
(3+)     
      ALYSDAATGTYSSSSSTYSSIVDAVK (3) 
1316.1175 
(2+)     
      SGKDANTLLGSIHTFDPEAAcDDSTFQPcSPR (1) 
1165.5224 
(3+)     
      IESDDSVEWESDPNREYTVPQAcGTSTATVTDTWR (1) 
1334.9232 
(3+)     
          NGDTSLLSTIENYISAQAIVQGISNPSGDLSSGAGLGEPK (1) 
1320.9861 
(3+)       
gi|134076503 161153 
cellobiohydrolase A 
(CbhA) GH7 48.246,50 TIDTGSK (2) 
721.3721 
(1+) 31 7 Yes 
      FVTGSNVGSR (3) 
512.263 
(2+)     
      YGTGYcDSQcPR (3) 
732.2869 
(2+) 
 
   
      YGGTcDPDGcDFNPYR (1) 
947.3598 
(2+) 
 
 
  
      MTVVTQFITDGSGSLSEIKR (12) 
723.7119 
(3+)     
      MTVVTQFITDGSGSLSEIKR (2) 
1085.064 
(2+)     
      GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK (1) 
950.4321 
(3+)     
      GTcDSESGVPATVEGAHPDSSVTFSNIK (4) 
1425.1454 
(2+)     
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          ISTALTPHPcDSSEQTMcEGNDcGGTYSDDR (3) 
1154.4558 
(3+)       
gi|134058095  158521 
glucan endo-1,3-beta-
glucosidase eglC GH17 46.806,50 FSDESSK (1) 
400.1785 
(2+) 16 6 Yes 
      FSDESSK (3) 
799.3473 
(1+)     
      TAISQYGEELGK (2) 
648.327 
(2+)     
      NLVGTSGFTSAR (2) 
605.3137 
(2+)     
      NSVEGAEADAGVGVNPDELVEYIK (1) 
1238.095 
(2+)     
      EVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK (1) 
930.1175 
(3+)     
      EVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK (1) 
1394.6718 
(2+)     
          AVAGDKEVWITETGWPVSGDSQGDAVASIANAK (5) 
1110.545 
(3+)       
gi|134077929  162537 
1,3-beta-
glucanosyltransferase GH72 56.757,40 SFSNVPVMYGPK (1) 
663.3303 
(2+) 15 4 Yes 
      SFSNVPVmYGPK (2) 
671.3276 
(2+)     
      DLPYLQELNTNVVR (4) 
837.446 
(2+)     
      SIGVGYSAADVSEIR (7) 
762.3944 
(2+)     
          QMLNWALNAYYEEQK (1) 634.3 (3+)       
gi|1168266  155097 
α-L-
arabinofuranosidase A 
(AbfA;ExoA) GH51 67.834,40 SVPYFIGEYSR (3) 
659.3257 
(2+) 14 7 Yes 
      GDYSGDITVR (1) 
541.7563 
(2+)     
      WEIDWPNMK (1) 
609.7823 
(2+)     
      GSVAEAVFMIGFER (1) 756.8759     
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(2+) 
      FPGGNNLEGNSAENR (2) 
788.3589 
(2+)     
      LANYGSETQDLTVSIPGTSTGK (2) 
747.0396 
(3+)     
      LANYGSETQDLTVSIPGTSTGK (2) 
1120.0561 
(2+)     
          EVTSDSDFGPLYWVASSAGDSYYVK (2) 
1372.126 
(2+)       
gi|134055635  156136 glycosidase crf1 GH16 39.886,70 GDTSSYDR (1) 
450.6843 
(2+) 14 6 Yes 
      GDTSSYDR (1) 
900.365 
(1+)     
      TLAYSDAQSGTR (4) 
635.306 
(2+)     
      TLAYSDAQSGTR (2) 
1269.6008 
(1+)     
      GEAPTIETDFYFFFGK (2) 
934.9402 
(2+)     
      SVSITNYNPGSSYTYSDK (2) 
991.9508 
(2+)     
      TLAYSDAQSGTRYPQTPMR (1) 
715.0108 
(3+)     
          AASGTGIcSSVVLESDDLDEIDWEALGGDTTQIETNYFGK (1) 
1421.9745 
(3+)       
gi|145233623  157571 
arabinan endo-1,5-
alpha-L-arabinosidase 
C (abnC) GH43 34.047,40 VSDGTYFR (2) 
472.7308 
(2+) 9 3 Yes 
      RVSDGTYFR (1) 
550.7764 
(2+)     
      AQGYTTSLPAQGDEYR (2) 
586.2752 
(3+)     
          AQGYTTSLPAQGDEYR (4) 
878.9083 
(2+)       
gi|110291942  163584 acid α-amylase (aamA) GH13 55.239,60 TQSIYFLLTDR (1) 
678.8602 
(2+) 8 7 Yes 
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      FASYTSDYSQAK (2) 
684.307 
(2+)     
      KGTSGSQVITVLSNK (1) 
506.953 
(3+)     
      VESDGTVTWESDPNR (1) 
999.4679 
(2+)     
      EYTVPEcGSGETVVDTWR (1) 
846.3752 
(2+)     
      GSSGSSYTLTLSGSGYTSGTK (1) 
1042.9703 
(2+)     
          NVLSYIFLSDGIPIVYAGEEQHYSGGK (1) 
986.162 
(3+)       
gi|134074948  159651 
endo-
xylogalacturonan 
hydrolase A (XghA) GH28 42.123,50 FASDTDYWSGR (2) 
652.7797 
(2+) 8 5 Yes 
      QKNPPNVFNSVK (1) 
457.915 
(3+)     
      GGATNVVFSNLK (1) 
603.826 
(2+)     
      TAmISVSDVDGLK (1) 
676.3411 
(2+)     
      TAMISVSDVDGLK (2) 
668.3462 
(2+)     
          SEVLcANTPSDLGVTcTSGASG (1) 
1091.98 
(2+)       
gi|134080612  165128 
exo-inulinase E 
(InuE;Inu1) GH32 59.150,40 LSIFVDR (2) 
425.2445 
(2+) 7 5 Yes 
      ASTFAIALR (1) 
475.2776 
(2+)     
      GQYHFSPQK (1) 
546.2663 
(2+)     
      VDLSFSATSK (2) 
527.7731 
(2+)     
          TTLVQQPQEAWSSISSK (1) 
945.4828 
(2+)       
gi|350631797 159650 pectinesterease A CE8 34.623,20 ETSSDSGWYAIDNcNIK (1) 
980.4196 
(2+) 7 3 Yes 
 225 
      DNVVTITHTISSPDAGSLDK (2) 
690.6812 
(3+)     
      DNVVTITHTISSPDAGSLDK (3) 
1035.5166 
(2+)     
          GWTTMADGATPLYYEYNNSGAGSDTSDREYETSISAAVDK (1) 
1431.9588 
(3+)       
gi|125992044 165335 
feruloyl 
esterase (faeB) CE1 57.208,47 SVHEGTVVGK (2) 
506.7752 
(2+) 6 4 Yes 
      SHLWAEAWLPR (1) 
683.3549 
(2+)     
      ALSDFYGPDGTVYYPR (1) 
910.9253 
(2+)     
          LLSYHGTQDPIISSTDSK (2) 
654.6645 
(3+)       
gi|134078829  163407 beta-glucanase GH16 37.146,30 QIVWQIDGTTVR (1) 
708.3843 
(2+) 5 2 Yes 
      VLTPDTADTNQYPQTPMVVK (1) 
740.0388 
(3+)     
      VLTPDTADTNQYPQTPmVVK (1) 
745.3695 
(3+)     
      VLTPDTADTNQYPQTPMVVK (1) 
1109.5542 
(2+)     
          VLTPDTADTNQYPQTPmVVK (1) 
1117.5513 
(2+)       
gi|12247839  161114 
endo-β-1,4-glucanase 
B (Eng1;EgI) GH5 36.701,20 GMNFFR (1) 
386.1829 
(2+) 4 4 Yes 
      ITDATQWLK (1) 
538.2907 
(2+)     
      VGFIGEYAGGSNDVcR (1) 
850.8858 
(2+)     
          KVGFIGEYAGGSNDVcR (1) 
610.2916 
(3+)       
gi|134074912  159617 esterase CE12 30.101,90 SGGDWATVLSK (1) 
560.7845 
(2+) 4 3 Yes 
      NAGGTPILVTPLSR (2) 
698.4031 
(2+)     
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          GINYGHDGATTVSFR (1) 
797.8829 
(2+)       
gi|121937665  158660 
exopolygalacturonase 
(PgxB) GH28 48.384,10 AWAGQDVGYGR (1) 
590.2791 
(2+) 3 3 Yes 
      NALDDVSSDFLWGLK (1) 
840.4182 
(2+)     
          ISVEGITQLNSPcWTNFFVR (1) 
1184.5921 
(2+)       
gi|350635101 157769 Pectinesterase CE8 43.147,10 LGSAYMYK (1) 
932.4512 
(1+) 3 3 Yes 
      SGPITLLGQQPDR (1) 
691.3812 
(2+)     
          NTYAPYSAGPAHAISFSR (1) 
955.4615 
(2+)       
gi|125992052  162483 
feruloyl esterase A 
(faeA) CE1 52.568,30 EIITVFR (1) 
439.2592 
(2+) 3 2 Yes 
          GTVTSDGSVYDIYTATR (2) 
903.4323 
(2+)       
gi|134077711  162327 
glycosyl hydrolase 
family 43 protein GH43 47.613,40 DIGLFKDDDGTAYLLSEDRPNGLR (1) 
670.8354 
(4+) 3 2 Yes 
          TGVATSSSVcGQYDYLGSFQPLGHQSR (2) 
968.1187 
(3+)       
gi|1094888  162583 
arabinan endo-α-1,5-
L-arabinosidase A 
(AbnA) GH43 34.455,10 ESDGTYFLFSTGNK (1) 
783.3608 
(2+) 3 2 Yes 
      RESDGTYFLFSTGNK (1) 
574.6085 
(3+)     
          RESDGTYFLFSTGNK (1) 
861.4083 
(2+)       
gi|134055695  156195 
endo-beta-1,4-
glucanase A (eglA) GH5 43.444,60 VPFLMER (1) 
446.2404 
(2+) 2 2 Yes 
          IADATTWLKENGK (1) 
482.9234 
(3+)       
gi|134057627  158067 
Beta-
glucocerebrosidase GH30 51.862,90 GTAMAEMLATMK (1) 
627.7975 
(2+) 2 2 Yes 
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          LSSITAPVQGSGSPGSASTWK (1) 
1009.5124 
(2+)       
gi|134054984  155502 Beta-glucanase  GH16 46.340,20 GSIPDDIDSGNPDPDSWGSPVAR (1) 
1177.5262 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134058120  158544 
Endo-beta-1,4-
glucanase  GH12 27.037,80 SYPNAVLNVGAK (1) 
616.8332 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134081476 165962 beta-glucosidase GH3 83.580,10 
NTmDDLTNPSENGPGVALNGTMISGGGSGSSTPSYIDAPFDAFQR 
(1) 
1141.2673 
(4+) 1 1 Yes 
gi|118137939   162483 
Feruloyl esterase A 
(faeA) CE1 30.549,72 EIITVFR (1) 
439.2592 
(2+) 1 1 Yes 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of T. reesei B6h 
 
 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID RUT-
C30 
Predicted Protein 
Predicted 
Protein 
CAZy 
Family 
Protein molecular weight (Da)  
Peptide 
sequence 
(amount) 
m/z 
(charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|202072834 125125 Cellobiohydrolase 
CEL7A, cbh1 
GH7, 
CBM1 
54.111,12 YPTNTAGAK (3) 461.7333 
(2+) 
15 6 6 Yes 
   
   
LTVVTQFETSGAINR (3) 818.4388 
(2+) 
 
  
  
   
   
YGGTcDPDGcDWNPYR (2) 966.8667 
(2+) 
 
  
  
   
   
KLTVVTQFETSGAINR (3) 882.4896 
(2+) 
 
  
  
   
   
cSSGGTcTQQTGSVVIDANWR (1) 762.006 (3+)  
  
  
   
   
cSSGGTcTQQTGSVVIDANWR (2) 1142.5083 
(2+) 
 
  
  
          GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (1) 1039.4742 
(2+) 
        
gi|358398933 66752 Candidate 
glucanosyltransferase 
GH16 29.142,21 TcPNDPAFGK (1) 1106.4921 
(1+) 
6 3 3 Yes 
   
   
SISIVDYAGADAPTSK (4) 797.9051 
(2+) 
 
  
  
          DAPQGTVEWAGGYTDFSK (1) 964.9346 
(2+) 
        
gi|358394000 23636 Glycosyl transferase, 
glycogen 
phosphorylase 1 
GT35 100.588,26 ASGGEFDFPK (1) 527.748 (2+) 4 3 3 No 
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TLDNAmLNVGLK (1) 652.845 (2+)  
  
  
          FNNGDYEGAVADQQR (2) 842.3709 
(2+) 
        
gi|358393086 140746 β-xylosidase, bxl1 GH3 87.190,81 LYANLVR (2) 424.752 (2+) 3 2 2 Yes 
          NDGTLPLSK (1) 472.7543 
(2+) 
        
gi|358400180 93142 β-1,3-glucanase GH55 79.376,32 GDGSTDDSAALNK (1) 625.776 (2+) 1 1 1 Yes 
gi|358400463 72420 Trehalose-6-phosphate 
synthase component  
GT20 102.996,60 VVNADQGNGGLR (1) 600.3077 
(2+) 
1 1 1 No 
gi|358401095 73564 Candidate glycogen 
debranching enzyme 
GH13 176.008,01 TEAFQQVTR (1) 540.2759 
(2+) 
1 1 1 No 
gi|358395148 104546 Candidate α-
glucosidase 
GH31 101.779,54 STFAGAGSK (1) 825.4067 
(1+) 
1 1 1 Yes 
gi|358396744 
12475 
Candidate β-N-
acetylglucosaminidase 
GH3 58.379,57 SPSDQAETVSK (1) 574.7723 
(2+) 
1 1 1 No 
gi|358396799 90847 Endo-β-1,4-xylanase, 
xyn4 
GH30 52.001,10 TVGTENLGGQIcGVR (1) 780.8907 
(2+) 
1 1 1 Yes 
gi|358391324 9074 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 52.101,52 QIPVGYSAADVR (1) 638.3364 
(2+) 
1 1 1 Yes 
gi|358390315 114628 Candidate chitin 
synthase 
GT2 101.352,97 GETDVPEGAAEFISQR (1) 853.4072 
(2+) 
1 1 1 No 
gi|358397311 96805 Candidate cell wall 
glucanosyltransferase 
GH16 48.786,37 mSFSIDScTPEPVcK (1) 887.3716 
(2+) 
1 1 1 Yes 
gi|358392092  25095 β-glucosidase, CEL3B GH3 93.914,22 TVYVGSSSR (1) 955.482 (1+) 1 1 1 Yes 
gi|358390457 
124639 
Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 48.625,25 KVPVGYSAADVSSNR (1) 775.404 (2+) 1 1 1 Yes 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of T. reesei B12h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 
Protein 
JGI ID 
RUT-
C30 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) 
m/z 
(charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|202072834 125125 Cellobiohydrolase 
CEL7A, cbh1 
GH7 54.111,12 GGLTQFKK (1) 439.757 
(2+) 
22 8 Yes 
   
   
YPTNTAGAK (4) 461.7326 
(2+) 
 
 
  
   
   
YPTNTAGAK (3) 922.4584 
(1+) 
 
 
  
   
   
YGTGYcDSQcPR (2) 732.2858 
(2+) 
 
 
  
   
   
LTVVTQFETSGAINR (4) 818.4358 
(2+) 
 
 
  
   
   
KLTVVTQFETSGAINR (1) 882.4793 
(2+) 
 
 
  
   
   
YGGTcDPDGcDWNPYR (3) 966.8667 
(2+) 
 
 
  
   
   
GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (3) 1039.4733 
(2+) 
 
 
  
          cSSGGTcTQQTGSVVIDANWR (1) 762.0041 
(3+) 
      
gi|358398933 66752 Candidate 
glucanosyltransferase 
GH16 29.142,21 LGTWVAGR (1) 430.2462 
(2+) 
8 4 Yes 
   
   
SISIVDYAGADAPTSK (5) 797.9041 
(2+) 
 
 
  
   
   
DAPQGTVEWAGGYTDFSK (1) 964.9318 
(2+) 
 
 
  
          KDAPQGTVEWAGGYTDFSK (1) 1028.9868 
(2+) 
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gi|358394000 23636 Glycosyl transferase, 
glycogen 
phosphorylase 1, 
gph1 
GT35 100.588,26 DLTVLNK (1) 802.4645 
(1+) 
3 3 No 
   
   
FNNGDYEGAVADQQR (1) 842.3694 
(2+) 
 
 
  
          AEMIIPASDISEHISTAGTEASGTSNMK 
(1) 
950.1136 
(3+) 
      
gi|358390315 114628 Candidate chitin 
synthase 
GT2 101.352,97 YTAATcDPNDFTLK (2) 808.8723 
(2+) 
3 2 No 
          GETDVPEGAAEFISQR (1) 853.4015 
(2+) 
      
gi|358396799 90847 Endo-β-1,4-xylanase, 
xyn4 
GH30 52.001,10 DFLEVLYPTLK (1) 669.3693 
(2+) 
4 3 Yes 
   
   
VDVSccDATGAR (2) 655.7749 
(2+) 
 
 
  
          TVGTENLGGQIcGVR (1) 780.8934 
(2+) 
      
gi|169893727 104220 
Swollenin, swo1 
CBM1 
52.184,50 
LTSPTGEQIVNEQAIK (1) 
864.4588 
(2+) 
2 2 
Yes 
    
  
    
NGGGPYYFALTAVNTNGPGSVTK (1) 
762.3733 
(3+) 
    
  
gi|358397311 96805 Candidate cell wall 
glucanosyltransferase 
GH16 48.786,37 mSFSIDScTPEPVcK (2) 887.3715 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|358390457 124639 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 48.625,25 EDNDYGIVTIDGDSVSK (2) 913.9176 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|358400180 93142 β-1,3-glucanase GH55 79.376,32 GDGSTDDSAALNK (1) 625.7759 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|188036023 124931 Endo-β-1,4-xylanase, 
xyn2 
GH11 24.069,38 LGEVTSDGSVYDIYR (1) 837.4029 
(2+) 
1 1 No 
gi|358392929 25104 Exo-1,3-β-glucanase GH55 101.079,11 IVGEIWPLImVGGSK (1) 807.9478 
(2+) 
1 1 Yes 
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gi|358395613 101599 Protein distantly 
related to b-
glycosyltransferases 
GT31 58.557,41 MGADGmGLIK (1) 504.744 
(2+) 
1 1 No 
gi|358400463 72420 Candidate 
bifunctional 
trehalose-6-
phosphate synthase 
GT20 102.996,60 VNQAFADK (1) 892.4509 
(1+) 
1 1 No 
gi|358401095 73564 Candidate glycogen 
debranching enzyme 
GH13 176.008,01 EAMQAWSTGELSR (1) 733.3425 
(2+) 
1 1 No 
gi|269308680 127115 β-glucosidase CEL1A, 
bgl2 
GH1 52.240,56 IADGSSGVTAcDSYNR (1) 836.8612 
(2+) 
1 1 No 
gi|358392092 25095 β-glucosidase, CEL3B GH3 93.914,22 SLcMQDGPLGLR (1) 673.8276 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358393023 75420 α-D-galactosidase GH27 68.001,33 FVETQcGVLANSK (1) 726.8612 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358393086 140746 β-xylosidase, bxl1 GH3 87.190,81 NDGTLPLSK (1) 944.5055 
(1+) 
1 1 Yes 
gi|358391324 9074 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 52.101,52 DAALLQVmGVNAIR (1) 743.9036 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358393709 130024 Chitinase, chi18-8 GH18 137.861,60 cGISSANLSK (1) 518.7576 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358390821 67350 Candidate 
bifunctional 
trehalose-6-
phosphate synthase 
GT20 97.960,14 VQVGVFPIGIDAAK (1) 707.4063 
(2+) 
1 1 No 
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1 Table. CAZymes identified in the secretome of T. reesei B24h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 Protein JGI 
ID RUT-C30 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|202072834 125125 Cellobiohydrolase 
CEL7A, cbh1 
GH7 54.111,12 GGLTQFK (2) 375.7091 (2+) 34 9 Yes 
   
   
GGLTQFKK (2) 439.7569 (2+)  
 
  
   
   
YPTNTAGAK (5) 461.7331 (2+)  
 
  
   
   
YPTNTAGAK (4) 922.4594 (1+)  
 
  
   
   
YGTGYcDSQcPR (4) 732.285 (2+)  
 
  
   
   
KLTVVTQFETSGAINR (1) 882.4825 (2+)  
 
  
   
   
YGGTcDPDGcDWNPYR (3) 966.8663 (2+)  
 
  
   
   
cSSGGTcTQQTGSVVIDANWR (1) 762.0038 (3+)  
 
  
   
   
cSSGGTcTQQTGSVVIDANWR (5) 1142.5059 
(2+) 
 
 
  
   
   
FGPIGSTGNPSGGNPPGGN (1) 842.387 (2+)  
 
  
   
   
GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (2) 693.3184 (3+)  
 
  
          GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (4) 1039.4766 
(2+) 
      
gi|201066459 136547 β-glucosidase, bgl1, 
cel3a 
GH3 78.432,60 VDDMVTR (1) 835.395 (1+) 11 6 Yes 
   
   
SPNDYNTR (2) 483.7159 (2+)  
 
  
   
   
SPNDYNTR (3) 966.4255 (1+)  
 
  
   
   
GQFIGEEVK (1) 1006.5158 
(1+) 
 
 
  
   
   
LNLTPGQSGTATFNIR (1) 845.4456 (2+)  
 
  
   
   
ASGIHVILGPVAGPLGK (1) 793.4738 (2+)  
 
  
          ASSQGTQVTLSNTDDTSSGASAAR (2) 1156.542 (2+)       
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gi|358398933 66752 Candidate 
glucanosyltransferase 
GH16 29.142,21 TcPNDPAFGK (1) 1106.4935 
(1+) 
10 4 Yes 
   
   
SISIVDYAGADAPTSK (6) 797.9062 (2+)  
 
  
   
   
DAPQGTVEWAGGYTDFSK (2) 964.9437 (2+)  
 
  
          KDAPQGTVEWAGGYTDFSK (1) 1028.9826 
(2+) 
      
gi|52547947 122470 Cellobiohydrolase 
CEL6A, cbh2 
GH6 49.653,35 TPLMEQTLADIR (1) 694.3645 (2+) 5 5 Yes 
   
   
VPSFmWLDTLDK (1) 734.3617 (2+)  
 
  
   
   
NGGNYAGQFVVYDLPDR (1) 942.9438 (2+)  
 
  
   
   
TILVIEPDSLANLVTNLGTPK (1) 1104.6243 
(2+) 
 
 
  
          DcAALASNGEYSIADGGVAK (1) 984.9509 (2+)       
gi|358393086 140746 β-xylosidase, bxl1 GH3 87.190,81 NDGTLPLSK (1) 472.7547 (2+) 5 2 Yes 
   
   
QLSEVGKPLVVLQmGGGQVDSSSIK (2) 858.1245 (3+)  
 
  
   
   
QLSEVGKPLVVLQMGGGQVDSSSIK (1) 852.7926 (3+)  
 
  
          QLSEVGKPLVVLQMGGGQVDSSSIK (1) 1278.6861 
(2+) 
      
gi|358395148 104546 Candidate α-
glucosidase 
GH31 101.779,54 DLLYPK (1) 374.7188 (2+) 4 2 Yes 
   
   
STFAGAGSK (1) 413.2069 (2+)  
 
  
          STFAGAGSK (2) 825.4069 (1+)       
gi|358396799 90847 Endo-β-1,4-xylanase, 
xyn4 
GH30 52.001,10 DFLEVLYPTLK (1) 669.3689 (2+) 3 3 Yes 
   
   
VDVSccDATGAR (1) 655.7772 (2+)  
 
  
          QAYADYLVQYVR (1) 744.8772 (2+)       
gi|358401095 73564 Candidate glycogen 
debranching enzyme 
GH13 176.008,01 TEAFQQVTR (1) 540.2758 (2+) 3 3 No 
   
   
TPVYYIDVAPR (1) 647.3451 (2+)  
 
  
          ESPWAGLTELTQK (1) 730.3732 (2+)       
gi|169893727 104220 Swollenin, swo1 CBM1 52.184,50 LTSPTGEQIVNEQAIK (2) 864.4605 (2+) 3 2 Yes 
          WccGPGADHcGEIDFK (1) 954.8749 (2+)       
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gi|358390457 124639 Candidate beta-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 48.625,25 VYAVDNSK (1) 448.2274 (2+) 2 2 Yes 
          KVPVGYSAADVSSNR (1) 775.3955 (2+)       
gi|269308680 127115 β-glucosidase CEL1A, 
bgl2 
GH1 52.240,56 TAEDIALLK (1) 973.5546 (1+) 2 2 No 
          IADGSSGVTAcDSYNR (1) 836.8633 (2+)       
gi|358394000 23636 Glycosyl transferase, 
glycogen 
phosphorylase 1, gph1 
GT35 100.588,26 TLDNAMLNVGLK (1) 644.8484 (2+) 2 1 No 
        TLDNAmLNVGLK (1) 652.8444 (2+)       
gi|358400180 93142 β-1,3-glucanase GH55 79.376,32 GDGSTDDSAALNK (2) 625.7766 (2+) 2 1 Yes 
gi|358395167 111943 Xyloglucanase, CEL74A GH74 87.132,53 LAVDPANSNIIYFGAR (2) 860.9564 (2+) 2 1 Yes 
gi|284451272 139633 Copper-dependent 
polysaccharide 
monooxygenase/endo-
β-1,4-glucanase 
 CEL61A, egl4 
GH61 35.510,61 IPDDLAPGNYVLR (1) 721.8835 (2+) 1 1 Yes 
gi|358390448 93498 Candidate endo-β-1,4-
xylanase 
GH30 48.518,78 TIYADAWGAPGFMK (1) 764.3676 (2+) 1 1 Yes 
gi|358392092 25095 β-glucosidase, CEL3B GH3 93.914,22 GVDVLLGPVAGPIGR (1) 710.4171 (2+) 1 1 Yes 
gi|358392126 139320 Candidate α,α-
trehalase 
GH65 116.642,46 AGVLSWSYK (1) 505.7677 (2+) 1 1 Yes 
gi|358394209 24326 Glucan 1,3 β-
glucosidase/ glucan 
endo-1,3-β-glucosidase 
GH17 65.289,76 GSmGVSGVSGANSSRSPSR (1) 898.415 (2+) 1 1 No 
gi|358396126 139631 Acetyl xylan esterase, 
axe1 
CE5 30.754,04 AAIFMGDPR (1) 489.2466 (2+) 1 1 Yes 
gi|358397311 96805 Candidate cell wall 
glucanosyltransferase 
GH16 48.786,37 MSFSIDScTPEPVcK (1) 879.3793 (2+) 1 1 Yes 
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gi|188036023 124931 Endo-β-1,4-xylanase, 
xyn2 
GH11 24.069,38 LGEVTSDGSVYDIYR (1) 837.4029 (2+) 1 1 No 
gi|358392926 109567 β-glucosidase, bgl3i GH3 93.651,96 GVQEQGVIATIK (1) 621.8543 (2+) 1 1 No 
gi|358390315 114628 Candidate chitin 
synthase 
GT2 101.352,97 GSDKAEALPSANVQK (1) 757.8937 (2+) 1 1 No 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of T. reesei C6h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID RUT-
C30 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|358398933 66752 Candidate 
glucanosyltransferase 
GH16 29.142,21 YIFFGR (1) 401.7156 
(2+) 
35 6 Yes 
   
   
APFLGYYK (2) 479.754 (2+)  
 
  
   
   
APFLGYYK (1) 958.5096 
(1+) 
 
 
  
   
   
TcPNDPAFGK (1) 1106.4892 
(1+) 
 
 
  
   
   
SISIVDYAGADAPTSK (18) 797.9062 
(2+) 
 
 
  
   
   
DAPQGTVEWAGGYTDFSK (8) 964.9344 
(2+) 
 
 
  
   
   
KDAPQGTVEWAGGYTDFSK (1) 686.3234 
(3+) 
 
 
  
          KDAPQGTVEWAGGYTDFSK (3) 1028.9811 
(2+) 
      
gi|358390457 124639 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 48.625,25 TSGWDQK (2) 821.376 (1+) 8 5 Yes 
   
   
VPVGYSAADVSSNR (2) 711.356 (2+)  
 
  
   
   
KVPVGYSAADVSSNR (2) 775.4001 
(2+) 
 
 
  
   
   
EDNDYGIVTIDGDSVSK (1) 913.9178 
(2+) 
 
 
  
          SDFFAFNDYSWcNSDFK (1) 1075.4324 
(2+) 
      
gi|115311160 125125 Cellobiohydrolase 
CEL7A,  cbh1 
GH7 54.111,12 VTFSNIK (1) 808.4542 
(1+) 
4 3 No 
   
   
GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (2) 693.318 (3+)  
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          GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (1) 1039.4711 
(2+) 
      
gi|358400180 93142 β-1,3-glucanase GH55 79.376,32 GGALVESTK (1) 431.2348 
(2+) 
4 3 Yes 
   
   
IAYFPFGDYR (1) 624.8055 
(2+) 
 
 
  
          GDGSTDDSAALNK (2) 625.7759 
(2+) 
      
gi|358397311 96805 Candidate cell wall 
glucanosyltransferase 
GH16 48.786,37 mSFSIDScTPEPVcK (1) 887.376 (2+) 4 2 Yes 
   
   
MSFSIDScTPEPVcK (1) 879.3788 
(2+) 
 
 
  
   
   
ESPccSQYGEcGVGAYcLGGcDPR (1) 913.68 (3+)  
 
  
          ESPccSQYGEcGVGAYcLGGcDPR (1) 1370.018 
(2+) 
      
gi|358391324 9074 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 52.101,52 QIPVGYSAADVR (3) 638.3361 
(2+) 
4 2 Yes 
          DAALLQVMGVNAIR (1) 735.9108 
(2+) 
      
gi|358397029 98936 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 49.196,64 DGSQFFIK (1) 471.243 (2+) 2 2 Yes 
          DDSPTAPYLK (1) 1106.5326 
(1+) 
      
gi|358394209 24326 Glucan 1,3 β-
glucosidase/ glucan 
endo-1,3-β-glucosidase 
GH17 65.289,76 DVAVLSQLTNK (1) 594.3337 
(2+) 
2 2 No 
          NIISETGWPTGGGK (1) 708.8587 
(2+) 
      
gi|358390315 114628 Candidate chitin 
synthase 
GT2 101.352,97 WLFNAFGR (1) 505.7629 
(2+) 
2 2 No 
          GSDKAEALPSANVQK (1) 757.8889 
(2+) 
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gi|358398292 102372 Candidate α,α-trehalase GH37 76.901,55 TFVVAGGR (2) 806.4502 
(1+) 
2 1 Yes 
gi|358392929 25104 Exo-1,3-β-glucanase GH55 101.079,11 IVGEIWPLIMVGGSK (2) 799.9513 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|358399851 94461 Acetyl xylan esterase, 
axe2 
CE5 30.494,76 GLYMVVAR (1) 454.7538 
(2+) 
2 1 Yes 
          GLYmVVAR (1) 462.7498 
(2+) 
      
gi|358390459 133200 Candidate β-
xylosidase/arabinosidase 
GH43 55.163,33 HPLGSTDGNDR (2) 584.7692 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|358390476 139875 Candidate β-1,3-glucan 
synthase 
GT48 221.001,64 NYEQQVNQSPSAAK (1) 782.3716 
(2+) 
1 1 No 
gi|358392926 109567 β-glucosidase, bgl3i GH3 93.651,96 NWEGFGADPVLQAVGAR (1) 893.947 (2+) 1 1 Yes 
gi|358395976 102911 Candidate carbohydrate-
binding protein  
CBM48 62.084,73 LDKESYEK (1) 506.2512 
(2+) 
1 1 No 
gi|358396799 90847 Endo-β-1,4-xylanase, 
xyn4 
GH30 52.001,10 VDVSccDATGAR (1) 655.7802 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|188036023 124931 Endo-β-1,4-xylanase, 
xyn2 
GH11 24.069,38 LGEVTSDGSVYDIYR (1) 837.4014 
(2+) 
1 1 No 
gi|358394000 23636 Glycosyl transferase, 
glycogen phosphorylase 
1, gph1 
GT35 100.588,26 ASGGEFDFPK (1) 527.7427 
(2+) 
1 1 No 
gi|358393042 70185 Glucoamylase, gla GH15 67.373,13 DSALVFK (1) 390.2172 
(2+) 
1 1 Yes 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of T. reesei C12h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID RUT-
C30 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|358398933 66752 Candidate 
glucanosyltransferase 
GH16 29.142,21 YIFFGR (1) 401.7157 
(2+) 
50 5 Yes 
   
   
TcPNDPAFGK (1) 553.7521 
(2+) 
 
 
  
   
   
SISIVDYAGADAPTSK (24) 797.9044 
(2+) 
 
 
  
   
   
SISIVDYAGADAPTSK (1) 532.2695 
(3+) 
 
 
  
   
   
DAPQGTVEWAGGYTDFSK (18) 964.9403 
(2+) 
 
 
  
   
   
KDAPQGTVEWAGGYTDFSK (4) 1028.9822 
(2+) 
 
 
  
          KDAPQGTVEWAGGYTDFSK (1) 686.3232 
(3+) 
      
gi|202072834 125125 Cellobiohydrolase 
CEL7A, cbh1 
GH7 54.111,12 GGLTQFK (1) 375.7093 
(2+) 
45 7 Yes 
   
   
YGTGYcDSQcPR (2) 732.2855 
(2+) 
 
 
  
   
   
LTVVTQFETSGAINR (1) 818.4346 
(2+) 
 
 
  
   
   
KLTVVTQFETSGAINR (9) 588.659 (3+)  
 
  
   
   
KLTVVTQFETSGAINR (13) 882.4849 
(2+) 
 
 
  
   
   
YGGTcDPDGcDWNPYR (9) 966.8692 
(2+) 
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cSSGGTcTQQTGSVVIDANWR (7) 1142.5065 
(2+) 
 
 
  
   
   
GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (1) 693.3173 
(3+) 
 
 
  
          GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (2) 1039.4728 
(2+) 
      
gi|52547947 122470 Cellobiohydrolase 
CEL6A, cbh2 
GH6 49.653,35 YKNYIDTIR (1) 395.8791 
(3+) 
9 6 Yes 
   
   
QIVVEYSDIR (3) 611.3282 
(2+) 
 
 
  
   
   
TPLMEQTLADIR (1) 694.3667 
(2+) 
 
 
  
   
   
VPSFmWLDTLDK (1) 734.362 (2+)  
 
  
   
   
TILVIEPDSLANLVTNLGTPK (2) 1104.6254 
(2+) 
 
 
  
          VPSFMWLDTLDKTPLMEQTLADIR (1) 940.8122 
(3+) 
      
gi|358390457 124639 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 48.625,25 TSGWDQK (2) 821.377 (1+) 7 5 Yes 
   
   
VPVGYSAADVSSNR (1) 711.3532 
(2+) 
 
 
  
   
   
KVPVGYSAADVSSNR (2) 775.4042 
(2+) 
 
 
  
   
   
EDNDYGIVTIDGDSVSK (1) 913.919 (2+)  
 
  
          SDFFAFNDYSWcNSDFK (1) 1075.4307 
(2+) 
      
gi|358395167 111943 Xyloglucanase, CEL74A GH74 87.132,53 SGNGLWK (1) 761.3916 
(1+) 
5 3 Yes 
   
   
STDGGVTFSK (1) 499.7414 
(2+) 
 
 
  
   
   
STDGGVTFSK (1) 998.4757 
(1+) 
 
 
  
          VGGNMPGR (2) 394.1956 
(2+) 
      
gi|358400180 93142 β-1,3-glucanase GH55 79.376,32 GGALVESTK (1) 861.4645 4 3 Yes 
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(1+) 
   
   
IAYFPFGDYR (2) 624.8044 
(2+) 
 
 
  
          GDGSTDDSAALNK (1) 625.7746 
(2+) 
      
gi|358399851 94461 Acetyl xylan esterase, 
axe2 
CE5 30.494,76 GLYMVVAR (1) 454.7534 
(2+) 
4 1 Yes 
   
   
GLYmVVAR (2) 462.7553 
(2+) 
 
 
  
          GLYMVVAR (1) 908.5 (1+)       
gi|358395148 104546 Candidate α-glucosidase GH31 101.779,54 DLLYPK (1) 748.4204 
(1+) 
3 3 Yes 
   
   
STFAGAGSK (1) 825.4079 
(1+) 
 
 
  
          TSLPANPNLYGLGEHSDSLR (1) 1071.0318 
(2+) 
      
gi|358391324 9074 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 52.101,52 QIPVGYSAADVR (1) 638.3356 
(2+) 
3 2 Yes 
          DAALLQVMGVNAIR (2) 735.9072 
(2+) 
      
gi|358397311 96805 Candidate cell wall 
glucanosyltransferase 
GH16 48.786,37 MSFSIDScTPEPVcK (1) 879.3788 
(2+) 
3 2 Yes 
   
   
ESPccSQYGEcGVGAYcLGGcDPR (1) 913.6803 
(3+) 
 
 
  
          ESPccSQYGEcGVGAYcLGGcDPR (1) 1370.0173 
(2+) 
      
gi|358390459 133200 Candidate β-
xylosidase/arabinosidase 
GH43 55.163,33 HPLGSTDGNDR (3) 584.7694 
(2+) 
3 1 Yes 
gi|169893727 
104220 
Swollenin, swo1 
CBM1 
52.184,50 LTSPTGEQIVNEQAIK (1) 
864.4573 
(2+) 
2 2 
Yes 
  
      
  
YGcPLPADSIHLDLSDIAMGR (1) 
767.7043 
(3+) 
    
  
gi|358392929 25104 Exo-1,3-β-glucanase GH55 101.079,11 IVGEIWPLIMVGGSK (2) 799.9512 2 1 Yes 
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(2+) 
gi|358394115 110434 Candidate glucan endo-
1,3-β-glucosidase 
GH17 43.105,94 AQTDFEAEFK (2) 593.2769 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|307776646 122377 β-mannanase, man1 GH5 47.052,94 VWGFNDVNTQPSPGQIWFQK (1) 1174.5743 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358390476 139875 Candidate β-1,3-glucan 
synthase 
GT48 221.001,64 NYEQQVNQSPSAAK (1) 782.3765 
(2+) 
1 1 No 
gi|358397029 98936 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 49.196,64 DDSPTAPYLK (1) 553.7701 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358398292 102372 Candidate α,α-trehalase GH37 76.901,55 TFVVAGGR (1) 806.4495 
(1+) 
1 1 Yes 
gi|358399697 70185 Glucoamylase, gla GH15 67.373,13 AIALIGYSK (1) 468.2836 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|188038220 124526 Chitinase, chi46 GH18 45.979,35 AGATVQYDDVAK (1) 619.3045 
(2+) 
1 1 No 
gi|358390315 114628 Candidate chitin 
synthase 
GT2 101.352,97 LLNPLVAVQNFEYK (1) 824.4566 
(2+) 
1 1 No 
gi|358392126 139320 Candidate α,α-trehalase GH65 116.642,46 NVQASIVNVLDGFAAVR (1) 886.9841 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|284451274 99285 Candidate exochitinase GH20 64.260,83 LSQAGAYHPSLVYTPADLAGIFQYGVAR 
(1) 
989.1762 
(3+) 
1 1 Yes 
gi|358400039 69609 Candidate β-
glucuronidase 
GH79 51.953,83 VGGNSGDR (1) 381.1837 
(2+) 
1 1 No 
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S1 Table. CAZymes identified in the secretome of T. reesei C24h 
Best Match 
Accession 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID 
RUT-C30 
Predicted Protein 
CAZy 
Family 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) 
m/z 
(charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|202072834 125125 Cellobiohydrolase 
CEL7A, cbh1 
GH7 54.111,12 VTFSNIK (1) 808.4543 
(1+) 
150 15 Yes 
   
   
GGLTQFK (1) 375.7099 
(2+) 
 
 
  
   
   
GGLTQFKK (1) 439.7566 
(2+) 
 
 
  
   
   
YPTNTAGAK (2) 922.459 
(1+) 
 
 
  
   
   
YPTNTAGAK (1) 461.7343 
(2+) 
 
 
  
   
   
YGTGYcDSQcPR (4) 732.2865 
(2+) 
 
 
  
   
   
LTVVTQFETSGAINR (2) 545.9599 
(3+) 
 
 
  
   
   
LTVVTQFETSGAINR (15) 818.4396 
(2+) 
 
 
  
   
   
KLTVVTQFETSGAINR (25) 588.6595 
(3+) 
 
 
  
   
   
KLTVVTQFETSGAINR (41) 882.4862 
(2+) 
 
 
  
   
   
YGGTcDPDGcDWNPYR (24) 966.8676 
(2+) 
 
 
  
   
   
MDADGGVSKYPTNTAGAK (1) 891.9178 
(2+) 
 
 
  
   
   
FGPIGSTGNPSGGNPPGGN (1) 842.3874 
(2+) 
 
 
  
   
   
GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (1) 693.3178 
(3+) 
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GScSTSSGVPAQVESQSPNAK (7) 1039.4725 
(2+) 
 
 
  
   
   
GScSTSSGVPAQLESQSPNAK (1) 1046.4785 
(2+) 
 
 
  
   
   
YPTNTAGAKYGTGYcDSQcPR (2) 789.6746 
(3+) 
 
 
  
   
   
YPTNTAGAKYGTGYcDSQcPR (1) 1184.0068 
(2+) 
 
 
  
   
   
cSSGGTcTQQTGSVVIDANWR (9) 762.0067 
(3+) 
 
 
  
   
   
cSSGGTcTQQTGSVVIDANWR (8) 1142.5065 
(2+) 
 
 
  
          WTHATNSSTNcYDGNTWSSTLcPDNETcAK 
(2) 
1160.1356 
(3+) 
      
gi|358398933 66752 Candidate cell wall 
glucanosyltransferase 
GH16 29.142,21 APFLGYYK (1) 479.7545 
(2+) 
76 5 Yes 
   
   
TcPNDPAFGK (2) 553.7515 
(2+) 
 
 
  
   
   
TcPNDPAFGK (1) 1106.4892 
(1+) 
 
 
  
   
   
SISIVDYAGADAPTSK (34) 797.9064 
(2+) 
 
 
  
   
   
DAPQGTVEWAGGYTDFSK (3) 643.6273 
(3+) 
 
 
  
   
   
DAPQGTVEWAGGYTDFSK (27) 964.9419 
(2+) 
 
 
  
   
   
KDAPQGTVEWAGGYTDFSK (5) 1028.9845 
(2+) 
 
 
  
          KDAPQGTVEWAGGYTDFSK (3) 686.3244 
(3+) 
      
gi|52547947 122470 Cellobiohydrolase 
CEL6A, cbh2 
GH6 49.653,35 YKNYIDTIR (1) 395.8792 
(3+) 
22 9 Yes 
   
   
QIVVEYSDIR (3) 611.3294 
(2+) 
 
 
  
   
   
TPLMEQTLADIR (2) 694.3653  
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(2+) 
   
   
VPSFMWLDTLDK (1) 1451.7221 
(1+) 
 
 
  
   
   
VPSFmWLDTLDK (1) 734.3622 
(2+) 
 
 
  
   
   
NGGNYAGQFVVYDLPDR (2) 942.9461 
(2+) 
 
 
  
   
   
TILVIEPDSLANLVTNLGTPK (2) 1104.6268 
(2+) 
 
 
  
   
   
DcAALASNGEYSIADGGVAK (1) 984.9425 
(2+) 
 
 
  
   
   
VPSFMWLDTLDKTPLMEQTLADIR (4) 940.8195 
(3+) 
 
 
  
   
   
VPSFmWLDTLDKTPLMEQTLADIR (2) 946.146 
(3+) 
 
 
  
   
   
VPSFmWLDTLDKTPLMEQTLADIR (2) 1418.7164 
(2+) 
 
 
  
          LYIHAIGPLLANHGWSNAFFITDQGR (1) 1456.252 
(2+) 
      
gi|169893727   Swollenin, swo1 
CBM1 
52.184,50 LTSPTGEQIVNEQAIK (2) 
864.4588 
(2+) 
18 9 Yes 
  WccGPGADHcGEIDFK (2) 
636.918 
(3+)  
  
  WccGPGADHcGEIDFK (4) 
954.8736 
(2+)  
  
  YGcPLPADSIHLDLSDIAMGR (1) 
767.7028 
(3+)  
  
  YGcPLPADSIHLDLSDIAMGR (2) 
1151.0525 
(2+)  
  
  YGSWVIPQGSGPFNLPVAVR (2) 
715.3792 
(3+)  
  
  YGSWVIPQGSGPFNLPVAVR (3) 
1072.5655 
(2+)  
  
  STHFGLTSGGAcGFGLYGLcTK (1) 
764.3564 
(3+)  
 
  
      
  
  STHFGLTSGGAcGFGLYGLcTK (1) 
1146.0326 
(2+) 
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gi|358393086 140746 β-xylosidase, bxl1 GH3 87.190,81 SPLWGR (1) 358.197 
(2+) 
9 4 Yes 
   
   
LGYFDKK (1) 435.7385 
(2+) 
 
 
  
   
   
TLIHQIADIISTQAR (1) 560.652 
(3+) 
 
 
  
   
   
TLIHQIADIISTQAR (2) 840.4735 
(2+) 
 
 
  
   
   
QLSEVGKPLVVLQMGGGQVDSSSIK (2) 852.7937 
(3+) 
 
 
  
          QLSEVGKPLVVLQmGGGQVDSSSIK (2) 858.1266 
(3+) 
      
gi|358392926 109567 β-glucosidase, bgl3i GH3 93.651,96 LNDAATR (1) 380.7002 
(2+) 
7 6 Yes 
   
   
VFGTDAQK (1) 865.4369 
(1+) 
 
 
  
   
   
ALVDSmTLAEK (1) 597.3051 
(2+) 
 
 
  
   
   
HFIGNEQEMYR (1) 712.3226 
(2+) 
 
 
  
   
   
MYNPFQYAYSSNIDDR (2) 992.4303 
(2+) 
 
 
  
          NWEGFGADPVLQAVGAR (1) 893.9461 
(2+) 
      
gi|358395167 111943 Xyloglucanase, CEL74A GH74 87.132,53 VGGNMPGR (2) 394.1982 
(2+) 
6 2 Yes 
   
   
VGGNmPGR (1) 402.195 
(2+) 
 
 
  
          LAVDPANSNIIYFGAR (3) 860.9559 
(2+) 
      
gi|358400180 93142 β-1,3-glucanase GH55 79.376,32 GGALVESTK (1) 431.2356 
(2+) 
4 2 Yes 
   
   
GGALVESTK (1) 861.4663 
(1+) 
 
 
  
          GDGSTDDSAALNK (2) 625.778 
(2+) 
      
gi|358390457 124639 Candidate β-1,3- GH72 48.625,25 VPVGYSAADVSSNR (2) 711.3554 4 3 Yes 
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glucanosyltransferase (2+) 
   
   
KVPVGYSAADVSSNR (1) 775.4004 
(2+) 
 
 
  
          SDFFAFNDYSWcNSDFK (1) 1075.4327 
(2+) 
      
gi|201066459 136547 β-glucosidase, bgl1, 
cel3a 
GH3 78.432,60 SPNDYNTR (3) 483.7186 
(2+) 
4 2 Yes 
          LNLTPGQSGTATFNIR (1) 845.4507 
(2+) 
      
gi|307776646 122377 β-mannanase, man1 GH5 47.052,94 VWGFNDVNTQPSPGQIWFQK (1) 783.386 
(3+) 
4 2 Yes 
          VWGFNDVNTQPSPGQIWFQK (3) 1174.5752 
(2+) 
      
gi|358397311 96805 Candidate cell wall 
glucanosyltransferase 
GH16 48.786,37 MSFSIDScTPEPVcK (2) 879.3812 
(2+) 
3 2 Yes 
          ESPccSQYGEcGVGAYcLGGcDPR (1) 1370.0149 
(2+) 
      
gi|358397029 98936 Candidate β-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 49.196,64 DGSQFFIK (1) 471.2418 
(2+) 
3 2 Yes 
   
   
DGSQFFIK (1) 941.4709 
(1+) 
 
 
  
          DDSPTAPYLK (1) 1106.5314 
(1+) 
      
gi|358391324 9074 Candidate beta-1,3-
glucanosyltransferase 
GH72 52.101,52 QIPVGYSAADVR (1) 638.3361 
(2+) 
3 2 Yes 
          DAALLQVMGVNAIR (2) 735.909 
(2+) 
      
gi|358395215 72252 α-L-
arabinofuranosidase, 
abf3 
GH54 53.127,19 ATTAccTTR (3) 521.2278 
(2+) 
3 1 Yes 
gi|358392929 25104 Exo-1,3-β-glucanase GH55 101.079,11 IVGEIWPLIMVGGSK (1) 533.6361 
(3+) 
2 1 Yes 
          IVGEIWPLIMVGGSK (1) 799.9517       
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(2+) 
gi|358394115 110434 Candidate glucan endo-
1,3-β-glucosidase 
GH17 43.105,94 AQTDFEAEFK (2) 593.2781 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|201066455 72489 Endo-β-1,4-glucanase 
CEL5A, egl2 
GH5 44.154,81 WNGGIIGQGGPTNAQFTSLWSQLASK (2) 1359.687 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|284451272 139633 Copper-dependent 
polysaccharide 
monooxygenase/endo-
β-1,4-glucanase 
 CEL61A, egl4 
GH61 35.510,61 IPDDLAPGNYVLR (2) 721.8846 
(2+) 
2 1 Yes 
gi|358399851 94461 Acetyl xylan esterase, 
axe2 
CE5 30.494,76 GLYMVVAR (1) 454.7536 
(2+) 
2 1 Yes 
          GLYmVVAR (1) 462.7505 
(2+) 
      
gi|284451274 99285 Candidate exochitinase GH20 64.260,83 SSTGVLHALETFSQLFYK (1) 1014.5241 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358392092 25095 β-glucosidase, CEL3B GH3 93.914,22 GVDVLLGPVAGPIGR (1) 710.4187 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358392126 139320 Candidate α,α-trehalase GH65 116.642,46 NVQASIVNVLDGFAAVR (1) 886.9856 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358398292 102372 Candidate α,α-trehalase GH37 76.901,55 TFVVAGGR (1) 403.7284 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358395148 104546 Candidate α-glucosidase GH31 101.779,54 TSLPANPNLYGLGEHSDSLR (1) 1071.0324 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|188038220 124526 Chitinase, chi46 GH18 45.979,35 AGATVQYDDVAK (1) 619.3051 
(2+) 
1 1 No 
gi|358390459 133200 Candidate β-
xylosidase/arabinosidase 
GH43 55.163,33 HPLGSTDGNDR (1) 584.7719 
(2+) 
1 1 Yes 
gi|358394209 24326 Glucan 1,3 β-
glucosidase/ glucan 
endo-1,3-β-glucosidase 
GH17 65.289,76 IPDcGGK (1) 373.6794 
(2+) 
1 1 No 
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gi|358390315 114628 Candidate chitin 
synthase 
GT2 101.352,97 GSDKAEALPSANVQK (1) 757.892 
(2+) 
1 1 No 
gi|2833231 5304 Endo-β-1,4-glucanase 
CEL7B, egl21 
GH7 48.207,88 TFTIITQFNTDNGSPSGNLVSITR (1) 1292.1541 
(2+) 
1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in A. niger B6h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein JGI 
ID CBS 
513.88 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) 
m/z (charge) 
port 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|134082826 167276 
aspergillopepsin-2 
heavy chain  27.858,90 DGSSVGPEDATIIDIEQNEVLTSVSVSSSEVVVK(9) 
1163.9196 
(3+) 9 9 Yes 
gi|134077081 161712 
endoprotease Endo-
Pro-Aspergillus niger 58.705,50 DVSLVAEYVDKIGK(1) 768.418 (2+) 8 5 Yes 
  LVSASYWQR(2) 555.2887 (2+)   
  NSATVNSWTGGWDMTR(1) 891.8913 (2+)   
  VVDNEVK(2) 401.7178 (2+)   
        DVSLVAEYVDK(2) 619.32 (2+)       
gi|134077096 
161727 
tripeptidyl-peptidase 
sed2  62.131,10 YISASTK(2) 769.4077 (1+) 6 4 Yes 
  LKEAVLAL(2) 428.778 (2+)   
  VcNLIGLmGTR(1) 625.321 (2+)   
        EQYSIDYTPEASSGSR(1) 895.3946 (2+)       
gi|134081548 
166032 
tripeptidyl-peptidase 
sed2  65.699,90 QLYNIGDYQADPK(3) 762.8693 (2+) 6 3 Yes 
  YADLER(1) 383.6883 (2+)   
        AFPDVSAQGVNYAVYDK(2) 922.4443 (2+)       
gi|134058086 
158512 
serine 
carboxypeptidase  62.600,30 GYLDIPVR(1) 466.7623 (2+) 4 4 Yes 
  VIGGKDVATGK(1) 522.8033 (2+)   
  ALQGFmGAFPQYSR(1) 794.8776 (2+)   
    IPISSSLQTVGTPK(1) 714.4031 (2+)       
gi|14523427 157895 glutaminase GtaA  75.519,50 ADWEmFTAAIASTSTR(1) 887.4062 (2+) 2 2 Yes 
        TTTATWDYGTTDNGVAYHK(1) 
1051.4749 
(2+)       
gi|134081775 166252 aspartyl protease  41.276,90 DTVTVGGVTTNK(1) 596.312 (2+) 4 3 Yes 
 252 
  GSAVTTPQNNDEEYLTPVTVGK(1) 
1160.5656 
(2+)   
        SQLDSPLFAVQLK(2) 723.4035 (2+)       
gi|134055593 156094 
ribonuclease T2 
/actibind 29.210,40 GSAIGGTYVASER(2) 634.3154 (2+) 4 2 Yes 
        TLDSYTALSDAGITPSEDATYK(2) 
1160.0432 
(2+)       
gi|134055991 156479  YkgB 41.644,80 VAEIAISPQNNR(2) 656.3516 (2+) 3 2 Yes 
        SQTFTYTLPAPGPVADR(1) 910.9575 (2+)       
gi|350635481 160501 
purine nucleoside 
permease  45.138,40 IEGDNLSGScK(3) 590.2668 (2+) 3 1 Yes 
gi|134078643 163227 43.522,80 ATLADSDDAK(1) 503.7425 (2+) 2 2 Yes 
        TASDFDRPYPGESAR(1) 556.9242 (3+)       
gi|134078660 163244 
unnamed protein 
product  22.723,00 GSGVTGDmSTSDGGK(1) 686.2841 (2+) 2 1 Yes 
        GSGVTGDMSTSDGGK(1) 678.2888 (2+)       
gi|134081040 165541 
hypothetical protein 
An13g01520  24.035,50 VHDIGNGASNcGYADR(1) 853.367 (2+) 2 1 Yes 
        VHDIGNGASNcGYADR(1) 569.2471 (3+)       
gi|131056 155114 
acid protease A; 
Aspergillopepsin PepB 29.887,20 VTVEATSK(1) 834.4537 (1+) 2 1 Yes 
        VTVEATSK(1) 417.7316 (2+)       
gi|134076404 161060 allergen Asp f 4  34.157,70 IcDHQGTGcSSISK(2) 775.3368 (2+) 2 1 Yes 
gi|350639252 165895 hypothetical protein 19.027,10 YEEPTIPSScSTVDLKPEYTS(2) 
1202.0452 
(2+) 2 1 Yes 
gi|119887990 167140 aspartic protease  41.982,20 YSVADGELK(2) 491.2512 (2+) 2 1 Yes 
gi|134075301 159992 
unnamed protein 
product  64.491,10 GISVLESSGDEGIGSGcR(2) 890.4098 (2+) 2 1 Yes 
gi|134081377 165868 
unnamed protein 
product  96.599,90 LYEQPNETVK(1) 610.8083 (2+) 1 1 Yes 
gi|134074684  
159399 
PLC-like 
phosphodiesterase 40.649,60 STAcNNSPDLcSK(1) 727.3038 (2+) 1 1 Yes 
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gi|115409880 156502 
unnamed protein 
product  39.584,60 IASAYYVTK(1) 508.2782 (2+) 1 1 Yes 
gi|317027234 157885 small secreted protein 15.366,40 TSTAIQAAEcSHNTR(1) 823.8772 (2+) 1 1 Yes 
gi|134084172 168577 
unnamed protein 
product  48.583,00 SAYVVYDLGNNEISLAK(1) 928.471 (2+) 1 1 Yes 
gi|134078459 163051 
sulphydryl oxidase Sox 
from patent EP565172-
A1-Aspergillus niger 43.498,70 NTFITNYPTAQR (1) 713.3576 (2+) 1 1 Yes 
gi|350632598 158096 
Ca2+-modulated 
nonselective cation 
channel polycystin  40.189,40 ASVHDASTTMQMSNGNcGR(1) 675.2812 (2+) 1 1 Yes 
gi|134057676 158114 aorsin 73.120,90 ALYQIPDAK(1) 509.7794 (2+) 1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in A. niger B12h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID CBS 
513.88 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) 
m/z 
(charge)  
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|134077081 161712 
endoprotease Endo-Pro-
Aspergillus niger 58.705,50 LVSASYWQR(1) 
555.2918 
(2+) 11 4 Yes 
  VVDNEVK(1) 
401.7170 
(2+)   
  DVSLVAEYVDK(3) 
619.3223 
(2+)   
        KVVDNEVK(6) 
465.7700 
(2+)       
gi|134081775 166252 aspartyl protease  41.276,90 DTVTVGGVTTNK(6) 
596.3138 
(2+) 18 5 Yes 
  GSAVTTPQNNDEEYLTPVTVGK(1) 
1160.5649 
(2+)   
  GSAVTTPQNNDEEYLTPVTVGK(1) 
774.0460 
(3+)   
  LSGYTWDISYGDGSSASGDVYR(3) 
1178.5200 
(2+)   
  LSGYTWDISYGDGSSASGDVYRDTVTVGGVTTNK(5) 
1176.8842 
(3+)   
  LSGYTWDISYGDGSSASGDVYRDTVTVGGVTTNK(1) 
882.9141 
(4+)   
        SKGSAVTTPQNNDEEYLTPVTVGK(1) 
1268.1275 
(2+)       
gi|134077096 
161727 
tripeptidyl-peptidase sed2  62.131,10 EQYSIDYTPEASSGSR(2) 
895.3961 
(2+) 8 5 Yes 
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  TNDELPLVISNSYGDDEDTVPIAYATR (1) 
1484.6975  
(2+)   
  VcNLIGLMGTR(1) 
617.3270 
(2+)   
  LKEAVLAL(1) 
428.7778 
(2+)   
  TNDELPLVISNSYGDDEDTVPIAYATR(1) 
990.1382 
(3+)    
        VcNLIGLmGTR (2) 
625.3208 
(2+)       
gi|134081548 
166032 
tripeptidyl-peptidase sed2  65.699,90 AGLPVmGFLNPFLYGVGSEK(1) 
1056.5422 
(2+) 8 5 Yes 
  TVcNLYAQLGSR(1) 
691.3436 
(2+)   
  LKGVALGEEGGN(1) 
572.3046 
(2+)   
  LKGVALGEEGGN 
1143.5954 
(1+)   
  AFPDVSAQGVNYAVYDK(2) 
922.4456 
(2+)   
        QLYNIGDYQADPK(2) 
762.8673 
(2+)       
gi|131056 155114 
acid protease A; 
Aspergillopepsin PepB 29.887,20 VTVEATSK(2) 
417.7306 
(2+) 6 2 Yes 
        VTVEATSK(4) 
834.4557 
(1+)       
gi|317037877 159650 hypothetical protein 23.473,00 ETSATSQEPIYGDGQADGTK(1) 
1027.9586 
(2+) 5 3 Yes 
  ETSATSQEPIYGDGQADGTKGDK(1) 
785.6880 
(3+)   
  ETSATSQEPIYGDGQADGTKGDK(1) 
1178.0271 
(2+)   
        GSGVTGDMSTSDGGK (2) 
6782.884 
(2+)       
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gi|134078459 163051 
sulphydryl oxidase Sox from 
patent EP565172-A1-
Aspergillus niger 43.498,70 STLPEELSLVMVDNK(1) 
837.9309 
(2+) 4 3 Yes 
  TSLSGVYAVGDcNSDGSTNVPHAMFSGK(1) 
953.4267 
(3+)   
        NTFITNYPTAQR(2) 
713.3569 
(2+)       
gi|134056013 156500 phospholipase C PLC-C  49.683,00 AHSDSAVQNLK(1) 
585.3044 
(2+) 3 3 Yes 
  LTPSQQGFVTEQLR(1) 
535.2829 
(3+)   
        SVDNLLGGQTIK(1) 
622.8489 
(2+)       
gi|134081511  165995 
glycosylphosphatidylinositol 
(GPI)-anchored cell wall 
mannoprotein (cwpA) 28.275,10 NLADAITSK(1) 
932.5074 
(1+) 3 2 Yes 
        VPSSLSSIASSLSSGITDAIQK(2) 
1074.5726 
(2+)       
gi|134078643 163227 
purine nucleoside 
permease  43.522,80 ATLADSDDAK(1) 
1006.4656 
(1+) 3 2 Yes 
        ATLADSDDAK(2) 
503.7361 
(2+)       
gi|134055593 156094 ribonuclease T2 /actibind 29.210,40 DSGIKYPPK(1) 
502.7782 
(2+) 2 2 Yes 
        TLDSYTALSDAGITPSEDATYK 
1160.0459 
(2+)       
gi|145234270 
157895 
glutaminase GtaA 75.519,50 SIFTmNVANK(1) 
570.7878 
(2+) 2 2 Yes 
        TTTATWDYGTTDNGVAYHK(1) 
1051.4733 
(2+)       
gi|134078171 162774 
extracellular conserved 
serine-rich protein 28.264,00 VASDVETSK(2) 
468.2361 
(2+) 2 1 Yes 
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gi|350639252 165895 hypothetical protein 19.027,10 YEEPTIPSScSTVDLKPEYTS(2) 
1202.0460 
(2+) 2 1 Yes 
gi|134054981 155499 unnamed protein product  32.575,30 FLQGQTHK(1) 
479.7555 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134081040 165541 hypothetical protein  24.035,50 VHDIGNGASNcGYADR(1) 
853.3701 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134056017 156504 unnamed protein product 34.027,50 DYELGR(1) 
752.3575  
(1+) 1 1 Yes 
gi|134058086 
158512 
serine carboxypeptidase  62.600,30 LmNTIQDVGK(1) 
567.7927 
(2+) 1 1 Yes 
gi|350633838 163170 hypothetical protein  11.890,40 IYSGScDAGTSPVLK(1) 
777.8741 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134058209 158631 cytochrome P450 20.257,20 TDDGENIFLQTSGPK(1) 
811.3859 
(2+) 1 1 Yes 
gi|350632598 158096 
Ca2+-modulated 
nonselective cation channel 
polycystin  40.189,40 ASVHDASTTmQmSNGNcGR(1) 
685.9435 
(3+) 
1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in A. niger B24h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein JGI 
ID CBS 
513.88 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight 
(Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge)  
Total 
number 
of 
peptides 
number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|134077081 161712 
endoprotease Endo-
Pro 58.705,50 EWVEEyyA(1) 
1088.4517 
(1+) 6 4 Yes 
  LVSASyWQR(1) 555.2902 (2+)   
  DVSLVAEyVDK(2) 619.3169 (2+)   
    KVVDnEVK(2) 465.7649 (2+)       
gi|134077096 161727 
tripeptidyl-peptidase 
sed2  62.131,10 EQySIDyTPEASSGSR(2) 895.3958 (2+) 6 4 Yes 
  LKEAVLAL(1) 428.7777 (2+)   
  yISASTK(2) 769.4070 (1+)   
        SSnVcEyITPDcLK(1) 843.3815 (2+)       
gi|145234270 
157895 
glutaminase GtaA 75.519,50 QAFGAcQLcGTPDnTyLFmK(2) 
1169.5162 
(2+) 5 3 Yes 
  TTTATWDyGTTDnGVAyHK(2) 
1051.4725 
(2+)   
        QAFGAcQLcGTPDnTyLFmK(1) 
1169.5162 
(2+)       
gi|134078171 162774 
extracellular conserved 
serine-rich protein 28.264,00 KVASDVETSK(2) 532.2837 (2+) 5 2 Yes 
        VASDVETSK(2) 468.2352 (2+)       
gi|134078643 163227 
purine nucleoside 
permease  43.522,80 ATLADSDDAK(1) 503.7369 (2+) 4 2 Yes 
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  ATLADSDDAK(1) 
1006.4673 
(1+)   
        EnLLyATTGAyEPSVQnIynAGVK(2) 
1308.1474 
(2+)       
gi|350632598 158096 hypothetical protein  40.189,40 ASVHDASTTMQMSnGncGR(3) 675.2818 (3+) 4 1 Yes 
        ASVHDASTTMQMSnGncGR(1) 
1012.4214 
(2+)       
gi|134055593 156094 
ribonuclease T2 
/actibind 29.210,40 TLDSyTALSDAGITPSEDATyK(1) 
1160.0445 
(2+) 3 2 Yes 
        GSAIGGTyVASER(2) 634.3150 (2+)       
gi|134081511  
165995 
cell wall serine-
threonine-rich 
galactomannoprotein 
Mp1 
28.275,10 nLADAITSK (1) 466.7547 (2+) 3 1 
Yes 
        nLADAITSK (2) 932.5064 (1+)       
gi|350630994 163378 hypothetical protein  57.249,50 IFTyVGGDPnDASSFScV(1) 968.4226 (2+) 2 2 Yes 
        LATEIyFGSPPK(1) 661.8541 (2+)       
gi|134081775 166252 
aspartic proteinase 
aspergillopepsin I pepA 41.276,90 DTVTVGGVTTnK(1) 
1191.6158 
(1+) 2 1 Yes 
        DTVTVGGVTTnK(1) 596.3122 (2+)       
gi|134078660 163244 
unnamed protein 
product 22.723,00 GSGVTGDmSTSDGGK(2) 686.2858 (2+) 2 1 Yes 
gi|134081548 
166032 
tripeptidyl-peptidase 
sed2  65.699,90 LKGVALGEEGGn(2) 572.3020 (2+) 2 1 Yes 
gi|134056521 156994 
unnamed protein 
product 58.130,90 GIQInDPSInSDSVmmySPAVR(2) 
1213.5644 
(2+) 2 1 Yes 
gi|134056013  
156500 phospholipase C PLC-C  
49.683,00 LTPSQQGFVTEQLR (2) 802.4219 (2+) 2 1 
Yes 
gi|350639252 165895 hypothetical protein 19.027,10 yEEPTIPSScSTVDLKPEyTS(3) 
1202.0441 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134084172 168577 
unnamed protein 
product 48.583,00 AnFnPGEDHVLEIGTGSDAVPK (1) 756.3678 (2+) 1 1 Yes 
gi|134074786 159498 hypothetical protein  17.131,40 SVQDnESASFSK(2) 649.7940 (2+) 1 1 Yes 
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gi|131056 155114 
Acid protease A; 
Aspergillopepsin PepB 29.887,20 VTVEATSK(2) 834.4535 (2+) 1 1 Yes 
gi|134083040 167483 
unnamed protein 
product 16.542,10 ScQDEADEVLTVcADSc(1) 979.8672 (2+) 1 1 Yes 
gi|134081377 165868 
unnamed protein 
product 96.599,90 LyEQPnETVK(1) 610.8088 (2+) 1 1 Yes 
gi|134075298 159989 
unnamed protein 
product  17.127,40 VQEcTTEEc(1) 578.2203 (2+) 1 1 Yes 
gi|134078459 163051 sulphydryl oxidase 43.498,70 nTFITnyPTAQR(2) 713.3589 (2+) 1 1 Yes 
gi|134082826 167276 
aspergillopepsin-2 
heavy chain  27.858,90 DGSSVGPEDATIIDIEQnEVLTSVSVSSSEVVVK(1) 
1163.9116 
(3+) 1 1 Yes 
gi|115409880 156502 
unnamed protein 
product 39.584,60 IASAyyVTK(1) 508.2764 (2+) 1 1 Yes 
 
S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in A. niger C6h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID 
CBS 
513.88 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight 
(Da) 
Peptide sequence (amount) m/z (charge)  
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|134055593 156094 ribonuclease T2 /actibind 29.210,40 EyWPDyEGADEDESFWEHEWnK(1) 
1431.0633 
(2+) 30 8 Yes 
  LEDSncKDSGIK (2) 683.3205 (2+)   
  LSDIEDALAAIHDGyPPyVGcEDGALSQLyyyFnVK(1) 
1356.3053 
(3+)   
  GSAIGGTyVASER (17)  634.3198 (2+)   
  TELLSyMK (2) 492.7560 (2+)   
  TLDSyTALSDAGITPSEDATyK(1) 500.7518 (2+)   
  DSGIKyPPK(1) 773.6977 (3+)   
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  DSGIKyPPK 335.5214 (3+)   
  DSGIKyPPK (2)  502.7785 (2+)   
        DSGIKyPPK(1) 
1004.5364 
(1+)       
gi|134077081 161712 endoprotease  58.705,50 nSATVnSWTGGWDMTR(1) 891.8961 (2+) 13 6 Yes 
  KVVDnEVK (3)  465.7667 (2+)   
  DVSLVAEyVDK (4)  619.3212 (2+)   
  DVSLVAEyVDKIGK(1) 768.4169 (2+)   
  GKnSATVnSWTGGWDMTR(1) 656.6379 (3+)   
  GKnSATVnSWTGGWDMTR(1) 984.4528 (2+)   
        QcPLyFPEVnGyTyGSAK(2) 
1047.4828 
(2+)       
gi|134077096 
161727 
tripeptidyl-peptidase sed2  62.131,10 LKEAVLAL(1) 428.7778 (2+) 12 6 Yes 
  TSLGFLnPWLySSGyK (2) 916.9675 (2+)   
  SSnVcEyITPDcLKEQySIDyTPEASSGSR(1) 
1152.8426 
(3+)   
  TnDELPLVISnSyGDDEDTVPIAyATR(1) 990.1346 (3+)   
  TnDELPLVISnSyGDDEDTVPIAyATR (2) 
1484.7053 
(2+)   
  VcnLIGLMGTR(1) 617.3247 (2+)   
  EQySIDyTPEASSGSR(1) 597.2660 (3+)   
        EQySIDyTPEASSGSR(3) 895.3949 (2+)       
gi|134082826 167276 
aspergillopepsin-2 heavy 
chain  27.858,90 DGSSVGPEDATIIDIEQnEVLTSVSVSSSEVVVK(11) 
1163.9177 
(3+) 11 1 Yes 
gi|134075301 159992 unnamed protein product 64.491,10 GFPDVAAHSFEPSyEVIFyGAR(1) 820.3947 (3+) 10 7 Yes 
  GFPDVAAHSFEPSyEVIFyGAR(1) 
1230.0858 
(2+)   
  RVcnLIGLVGLR(1) 457.2742 (3+)   
  STLGFLnPLLySK(1) 726.9084 (2+)   
  VcnLIGLVGLR(1) 607.3562 (2+)   
  yGSGGTSAAcPLFSALVGmLnDAR(2) 
1216.0712 
(2+)   
  yGSGGTSAAcPLFSALVGMLnDAR(1) 
1208.0712 
(2+)   
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  yGSGGTSAAcPLFSALVGMLnDAR(1) 805.7184 (3+)   
        yGSGGTSAAcPLFSALVGmLnDAR(1) 811.0501 (3+)       
gi|134054693 155218 unnamed protein product 17.946,40 nPSGSFSLyAWGVAASGLK (9)  956.4842 (2+) 9 1 Yes 
gi|134081548 
166032 
tripeptidyl-peptidase sed2 65.699,90 IGFASyLEEyAR(1) 709.8540 (2+) 8 7 Yes 
  QLynIGDyQADPK(1) 762.8684 (2+)   
  GELVPDLSSPDPnDnSnEPyLDFLQGILK(1) 
1593.7765 
(2+)   
  GmLGQFDGTScSAPTFSGVIALLnDAR(1) 
1401.1648 
(2+)   
  LKGVALGEEGGn(1) 572.3030 (2+)   
  AGLPVMGFLnPFLyGVGSEK(1) 
1048.5473 
(2+)   
        AGLPVmGFLnPFLyGVGSEK(2) 
1056.5498 
(2+)       
gi|145235505 158512 
serine carboxypeptidase 
62.600,30 IPISSSLQTVGTPK(1) 714.4080 (2+) 6 5 Yes 
  SISSLMynnLyGPGncLDQLyDcAAR(1) 999.1168 (3+)   
  ALQGFmGAFPQySR(1) 794.8812 (2+)   
  VIGGKDVATGK(1) 522.8051 (2+)   
        GIDEIcSTADDFcAnEVEnVyDIySGRDEyDFR (2)  
1313.2158 
(3+)       
gi|317037877 159650 hypothetical protein  23.473,00 GDKVTMHyK(1) 539.7748 (2+) 4 4 Yes 
  IILDVADPDyInTLAK(1) 887.4824 (2+)   
  ETSATSQEPIyGDGQADGTK(1) 
1027.9579 
(2+)   
        GSGVTGDMSTSDGGK(1) 678.2906 (2+)       
gi|134054705 155230 aorsin  70.072,50 GyPDVAAnGDnIAEynAGEFILEGGTSASTPIFSSVInR(1) 
1339.6355 
(3+) 4 4 Yes 
  nGGVynR(1) 390.1942 (2+)   
  GQLMcGVyKPTnVISVSyGGQEADLPAyyQQR(1) 
1198.2450 
(3+)   
        GQLmcGVyKPTnVISVSyGGQEADLPAyyQQR(1) 
1203.5760 
(3+)       
gi|134081040 165541 hypothetical protein  24.035,50 VHDIGnGASncGyADR(1) 569.2474 (3+) 4 3 Yes 
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  VHDIGnGASncGyADRGEGR(1) 702.3089 (3+)   
        VHDIGnGASncGyADR (2) 853.3691 (2+)       
gi|134082812 167262 hypothetical protein  14.609,30 AGQTVQAGQK (4) 494.2642 (2+) 4 1 Yes 
gi|350630291 159989 hypothetical protein 17.114,20 FSLVADDnTPVLTDGEFAyIGK(1) 791.3928 (3+) 3 3 Yes 
  GAVPTAWQnLyIIEnSVSPISFTTPHSGSVPK(1) 
1133.2488 
(3+)   
        LILSSGAnGALTyLAK(1) 796.4495 (2+)       
gi|134056013 156500 phospholipase C PLC-C  49.683,00 AALTSGTSyGHGTnDEAFDnHAFPQR(1) 922.0805 (3+)  3 3 Yes 
  SVDnLLGGQTIK(1) 622.8450 (2+)   
        TLGyLWDFDPFTPR(1) 864.4225 (2+)       
gi|134078675 163257 unnamed protein product  12.304,80 LFGEPGcynEnMGELGIyR(1) 
1109.9944 
(2+) 3 2 Yes 
        SALnQcK (2)  410.7035 (2+)       
gi|317026828 156994 
serine-type 
carboxypeptidase F  57.793,80 GIQInDPSInSDSVMMySPAVR(1) 
798.7168  
(3+) 3 2 Yes 
        GLTFSSVyLSGHEIPQyVPGAAyR (2)  
1306.6590 
(2+)       
gi|350632598 158096 
Ca2+-modulated 
nonselective cation channel 
polycystin  40.189,40 ASVHDASTTmQMSnGncGR(1) 
1020.4188 
(2+) 3 2 Yes 
  ASVHDASTTmQMSnGncGR(1) 680.6136 (3+)   
        ASVHDASTTMQMSnGncGR(1) 
1012.4195 
(2+)       
gi|131056 155114 acid protease A 29.887,20 VTVEATSK (2)  417.7310 (2+) 3 1 Yes 
        VTVEATSK(1) 834.4537 (1+)        
gi|134081775 166252 aspartyl protease  41.276,90 AQTTFFDTVK(1) 579.2930 (2+) 2 2 Yes 
        STLHLDFDTGSADLWVFSDELPSSEQTGHDLyTPSSSATK(1) 
1086.2533 
(4+)        
gi|134075298  159989 
weak similarity to 
hypothetical cell wall 
protein binB - Aspergillus 
nidulans- 17.127,40 EVyWyGAHSSEyK(1) 578.2152 (2+) 2 2 Yes 
        VQEcTTEEc(1) 809.8579 (2+)       
gi|134078660 163244 unnamed protein product  22.723,00 GSGVTGDMSTSDGGK(1) 678.2886 (2+) 2 2 Yes 
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        IILDVADPDyInTLAK(1) 887.4839 (2+)       
gi|134057676 158114 aorsin  73.120,90 ALyQIPDAK(1) 509.7812 (2+) 2 2 Yes 
gi|317027234 157885 small secreted protein 15.366,40 TSTAIQAAEcSHnTR(2) 
823.8781  
(2+) 2 1 Yes 
gi|134081511  165995 
Glycosylphosphatidylinositol 
(GPI)-anchored cell wall 
mannoprotein (cwpA) 28.275,10 VPSSLSSIASSLSSGITDAIQK(1) 716.7182 (3+) 1 1 Yes 
gi|134078643 163227 purine nucleoside permease  43.522,80 ATLADSDDAK(1) 503.7381 (2+) 1 1 Yes 
gi|350636027 165601 
aspartic-type 
endopeptidase opsB  51.332,80 KyHGELQTLPIQK(1) 777.9325 (2+) 1 1 Yes 
gi|134084172 168577 unnamed protein product  48.583,00 AnFnPGEDHVLEIGTGSDAVPK(1) 
1134.0475 
(2+) 1 1 Yes 
gi|145234270 
157895 
glutaminase GtaA  75.519,50 QAFGAcQLcGTPDnTyLFMK(1) 
1161.5192 
(2+) 1 1 Yes 
gi|350639252 165895 hypothetical protein 19.027,10 yEEPTIPSScSTVDLKPEyTS(4) 
1202.0507 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134081377 165868 unnamed protein product  96.599,90 LyEQPnETVK(1) 610.8093 (2+) 1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in A. niger C12h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID CBS 
513.88 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight 
(Da) 
Peptide sequence (amount) m/z (charge)  
Total 
number 
of 
peptides 
number of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|134081775 166252 
aspartic proteinase 
aspergillopepsin I pepA 41.276,90 DTVTVGGVTTnK(15) 
596.3108 
(2+) 22 8 Yes 
  HDAPGVyDFGyIDDSK(1) 600.268 (3+)   
  SQyVVFnSEGPK(1) 
677.8338 
(2+)   
  HDAPGVyDFGyIDDSK(1) 
899.8963 
(2+)   
  GSAVTTPQnnDEEyLTPVTVGK(1) 
1160.5667 
(2+)   
  DTVTVGGVTTnK(1) 
1191.6188 
(1+)   
  SKGSAVTTPQnnDEEyLTPVTVGK(1) 
1268.1295 
(2+)   
        SQyVVFnSEGPK(1) 
1354.6602 
(1+)       
gi|134075301 159992 hypothetical protein 64.491,10 GFPDVAAHSFEPSyEVIFyGAR(2) 
1230.078 
(2+) 17 6 Yes 
  GISVLESSGDEGIGSGcR(1) 
593.9439 
(3+)   
  GISVLESSGDEGIGSGcR(1) 
890.4102 
(2+)   
  STLGFLnPLLySK(2) 
726.9069 
(2+)   
  STLGFLnPLLySK(1) 
726.9075 
(2+)   
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  yGSGGTSAAcPLFSALVGMLnDAR(1) 
805.7178 
(3+)   
  yGSGGTSAAcPLFSALVGmLnDAR(3) 
811.0493 
(3+)   
  yGSGGTSAAcPLFSALVGmLnDAR(1) 
1216.0701 
(2+)   
  RVcnLIGLVGLR(2) 
457.2736 
(3+)   
  RVcnLIGLVGLR(2) 
685.4075 
(2+)   
        VcnLIGLVGLR(1) 
607.3561 
(2+)       
gi|134077096 
161727 
tripeptidyl-peptidase sed2 62.131,10 EQySIDyTPEASSGSR(1) 
597.2656 
(3+) 13 7 Yes 
  VcnLIGLMGTR(3) 
617.3245 
(2+)   
  GISILESSGDSGVGGAcMSnDGTDK(1) 
805.3534 
(3+)   
  SSnVcEyITPDcLK(1) 
843.3751 
(2+)   
  EQySIDyTPEASSGSR(2) 
895.3953 
(2+)   
  EQySIDyTPEASSGSR(1) 
895.3955 
(2+)   
  TSLGFLnPWLySSGyK(1) 
916.9667 
(2+)   
  TnDELPLVISnSyGDDEDTVPIAyATR(2) 
990.1393 
(3+)   
        TnDELPLVISnSyGDDEDTVPIAyATR(1) 
1484.7035 
(2+)       
gi|134077081 161712 
endoprotease Endo-Pro-
Aspergillus niger 58.705,50 KVVDnEVK(1) 
310.8458 
(3+) 13 4 Yes 
  VVDnEVK(6) 
401.7178 
(2+)   
  DVSLVAEyVDK(5) 
619.3176 
(2+)   
        nSATVnSWTGGWDMTR(1) 891.8951       
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(2+) 
gi|317037877 159650 hypothetical protein  23.473,00 AQGWGSAVEcAEDncGTVGAHSWTDTK(1) 
965.4054 
(3+) 12 6 Yes 
  ETSATSQEPIyGDGQADGTK(1) 
1027.958 
(2+)   
  ETSATSQEPIyGDGQADGTKGDK(2) 
1178.0276 
(2+)   
  GSGVTGDMSTSDGGK(4) 678.288 (2+)   
  GDKVTMHyK(2) 
539.7701 
(2+)   
  VTMHyK(1) 389.698 (2+)   
        TVSTLSTSDGK(1) 
1095.5484 
(1+)       
gi|1709632 166252 aspartic protease pep1 41.230,80 AQTTFFDTVK(2) 
579.2993 
(2+) 7 5 Yes 
  DTVTVGGVTTnK(2) 
596.3119 
(2+)   
  ISSEFVQDTAnDGLLGLAFSSInTVQPK(1) 
984.5041 
(3+)   
  SQyVVFnSEGPK(1) 
677.8341 
(2+)   
        yInyAPVSTGSSTcyGGIQSnSGLGLSILGDVFLK(1) 
1213.6136 
(3+)       
gi|134055593 156094 ribonuclease T2 /actibind 29.210,40 TELLSymK(2) 
500.7523 
(2+) 6 5 Yes 
  DSGIKyPPK(1) 
502.7773 
(2+)   
  GSAIGGTyVASER(1) 
634.3145 
(2+)   
  LEDSncKDSGIK(1) 
683.3175 
(2+)   
        EyWPDyEGADEDESFWEHEWnK(1) 
954.3794 
(3+)       
gi|317026828 156994 
serine-type 
carboxypeptidase F  57.793,80 ADKcGynAFLDK(1) 
701.3254 
(2+) 5 4 Yes 
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  GLTFSSVyLSGHEIPQyVPGAAyR(1) 
1306.6573 
(2+)   
  ISSLSAK(1) 
705.4112 
(1+)   
  GIQInDPSInSDSVMMySPAVR(1) 
1197.5701 
(2+)   
      HFVDTFDLHGR(1) 672.328 (2+)       
gi|350636027 165601 
aspartic-type 
endopeptidase opsB 
[Aspergillus oryzae RIB40] 
98/74% 51.332,80 AcVFGIVPAGDSTAVLGDTFLR(1) 
756.0549 
(3+) 4 4 Yes 
  FGDSAyPnLPR(1) 
618.8028 
(2+)   
  KyHGELQTLPIQK(1) 
777.9322 
(2+)   
        yHGELQTLPIQK(1) 
713.8872 
(2+)       
gi|134081511  
165995 
glycosylphosphatidylinositol 
(GPI)-anchored cell wall 
mannoprotein (cwpA) 
28.275,10 nLADAITSK (2) 
932.4997 
(1+) 
4 2 
Yes 
  
 
VPSSLSSIASSLSSGITDAIQK (1) 
716.7171 
(3+)  
 
  
  
    
  VPSSLSSIASSLSSGITDAIQK (1) 
1074.5733 
(2+) 
      
gi|134058086 
158512 
serine carboxypeptidase  62.600,30 ALQGFmGAFPQySR(1) 
794.8836 
(2+) 3 3 Yes 
  QVPTGIcETDPSVK(1) 
765.8782 
(2+)   
        LmnTIQDVGK(1) 
567.7928 
(2+)       
gi|134057676 158114 aorsin  73.120,90 AyPDVSAnGAHFR(1) 
702.8339 
(2+) 3 3 Yes 
  LQcGVyKPTnVISASyGQSEADLPVSyTK(1) 
1059.1903 
(3+)   
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        SDLDLFyK(1) 
1000.4973 
(1+)       
gi|134078643 163227 
purine nucleoside 
permease  43.522,80 ATLADSDDAK(1) 
503.7366 
(2+) 3 2 Yes 
  TASDFDRPyPGESAR(1) 
556.9221 
(3+)   
        TASDFDRPyPGESAR(1) 
834.8817 
(2+)       
gi|350632598 158096 
Ca2+-modulated 
nonselective cation channel 
polycystin  40.189,40 ASVHDASTTMQmSnGncGR(1) 1020.41 (2+) 3 2 Yes 
  ASVHDASTTMQMSnGncGR(1) 675.281 (3+)   
gi|134080825   unnamed protein product  57.208,90 ATGLADDPDFISADLWSVIHQEIVR 
923.4731 
(3+)       
gi|134082686 167140 aspartic protease  40.196,20 AFFVVFDMR(1) 
566.2866 
(2+) 3 2 Yes 
  40.196,20 AFFVVFDmR(1) 
574.2833 
(2+)   
      40.196,20 ySVADGELK(1) 
491.2522 
(2+)       
gi|134078171 162774 
extracellular conserved 
serine-rich protein 28.264,00 KVASDVETSK(2) 
532.2837 
(2+) 3 2 Yes 
        VASDVETSK(1) 
468.2371 
(2+)       
gi|134058209 cytochrome P450  20.257,20 LVFETGSR(1) 
454.7431 
(2+) 2 2 Yes 
        SFSnVPVmyGPK(1) 
671.3276 
(2+)       
gi|134056013  
156500 phospholipase C PLC-C  
49.683,00 nVVVLVMEnR (1) 
586.8278 
(2+) 
2 2 
Yes 
    
  
  
AALTSGTSyGHGTnDEAFDnHAFPQR (1) 
922.0795 
(3+) 
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gi|134074684  159399 
Has domain(s) with 
predicted phosphoric 
diester hydrolase activity 
and role in lipid metabolic 
proces 
40.649,60 STAcnnSPDLcSK (2) 
727.3045 
(2+) 
2 1 
Yes 
gi|134058209 158631 cytochrome P450  20.257,20 TDDGEnIFLQTSGPK(1) 811.387 (2+) 1 1 Yes 
gi|119887994 164656 PEPAc  48.096,60 nVVTVFDIGATELR (1) 
767.4184 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134082835 167285 unnamed protein product  21.820,00 TQDGSFQTK (1) 
506.2385 
(2+) 1 1 Yes 
gi|145234270 
157895 
glutaminase GtaA  75.519,50 DmFmQLLSK (1) 
572.7702 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134079989 
164526 
unnamed protein product  53.876,70 TcQLTQAHILHR (1) 
739.3855 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134084172 158096 unnamed protein product  48.583,00 GTILFGGVnTAK (1) 589.33 (2+) 1 1 Yes 
gi|134054705 155230 aorsin 70.072,50 nGGVynR (1) 
390.1929 
(2+) 1 1 Yes 
gi|134075298  159989 
weak similarity to 
hypothetical cell wall 
protein binB - Aspergillus 
nidulans 17.127,40 EVyWyGAHSSEyK (1) 
809.8603 
(2+) 1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in A. niger C24h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID 
CBS 
513.88 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight 
(Da) 
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|134077081 161712 endoprotease  58.705,50 KVVDNEVK(3) 465.7650(2+) 23 6 Yes 
  LVSASYWQR(1) 555.2895(2+)   
  DVSLVAEYVDK(15) 619.3228(2+)   
  DVSLVAEYVDK(1) 1237.6273(1+)   
  DVSLVAEYVDKIGK(2) 768.4189(2+)   
        QcPLYFPEVNGYTYGSAK(1) 1047.4845(2+)       
gi|145236399 159992 tripeptidyl-peptidase  64.491,10 RVcNLIGLVGLR(1) 685.4072(2+) 16 10 Yes 
  sed2 RVcNLIGLVGLR(1) 457.2745(3+)   
  STLGFLNPLLYSK(1) 726.9078(2+)   
  EAVQNYLAHHITNETK(1) 623.3142(3+)   
  GISVLESSGDEGIGSGcR(1) 890.4106(2+)   
  GFPDVAAHSFEPSYEVIFYGAR(3) 820.3923(3+)   
  GFPDVAAHSFEPSYEVIFYGAR(2) 1230.0854(2+)   
  YGSGGTSAAcPLFSALVGmLNDAR(2) 811.0496(3+)   
  YGSGGTSAAcPLFSALVGMLNDAR(2) 1208.0729(2+)   
        YGSGGTSAAcPLFSALVGmLNDAR(2) 1216.0713(2+)       
gi|145230335 156094 ribonuclease T2  29.210,40 TELLSYMK (2) 492.7557(2+) 13 4 Yes 
  TELLSYmK(1) 500.7532(2+)   
  DSGIKYPPK(1) 502.7727(2+)   
        GSAIGGTYVASER (9) 634.3171(2+)       
gi|134077096 
161727 
tripeptidyl-peptidase  62.131,10 YISASTK(1) 385.2072(2+) 12 8 Yes 
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  sed2 LKEAVLAL(2) 428.7764(2+)   
  SSNVcEYITPDcLK(1) 843.3760(2+)   
  EQYSIDYTPEASSGSR(2) 597.2672(3+)   
  EQYSIDYTPEASSGSR(2) 895.3953(2+)   
  TNDELPLVISNSYGDDEDTVPIAYATR(1) 1484.7046(2+)   
  TNDELPLVISNSYGDDEDTVPIAYATR(2) 990.1388(3+)   
        SSNVcEYITPDcLKEQYSIDYTPEASSGSR(1) 1152.8436(3+)       
gi|134077081 161712 
endoprotease Endo-
Pro- 58.705,50 KVVDNEVK(1) 465.7655(2+) 12 5 Yes 
  Aspergillus niger LVSASYWQR(1) 555.2895(2+)   
  DVSLVAEYVDK(7) 619.3191(2+)   
  DVSLVAEYVDKIGK(2) 768.4189(2+)   
        QcPLYFPEVNGYTYGSAK(1) 1047.4845(2+)       
gi|145234270 157895 glutaminase GtaA  75.519,50 DMFmQLLSK(2) 564.7771(2+) 10 7 Yes 
  DmFmQLLSK(1) 572.7709(2+)   
  SIFTmNVANK(1) 570.7860(2+)   
  ADWEMFTAAIASTSTR(2) 879.4108(2+)   
  TTTATWDYGTTDNGVAYHK(1) 701.3180(3+)   
  TTTATWDYGTTDNGVAYHK(2) 1051.4730(2+)   
        GDDEAmPLEEcGNMVIMALAYAQK(1) 891.3950(3+)       
gi|350631179 163621 FAD/FMN-containing  61.278,20 FAQENNIR(1) 496.2500(2+) 8 7 Yes 
  dehydrogenase AA7 EKYDPDHVFYVTK(1) 8208.988(2+)   
  DTLTSNAADLVSVLR(1) 525.6166(3+)   
  EFFGDNYAQLcEVK(1) 860.3868(2+)   
  GAGSEYWSVAESGR(2) 728.3262(2+)   
  YMGPLPYGNLEVGQYNYGGR(1) 750.0201(3+)   
        IANDYIPQFEAVTPGSGAYENEGSFR(1) 944.7734(3+)       
gi|350631797 159989 hypothetical protein  34.623,20 ETSSDSGWYAIDNcNIK(1) 980.4196(2+) 7 4 Yes 
  DNVVTITHTISSPDAGSLDK(2) 690.6808(3+)   
  DNVVTITHTISSPDAGSLDK(3) 1035.5166(2+)   
        GWTTMADGATPLYYEYNNSGAGSDTSDREYETSISAAVD(1) 1431.9588(3+)       
gi|317026828 156994 serine-type  57.793,80 ISSLSAK(1) 353.2098(2+) 6 6 Yes 
  carboxypeptidase F  cGYNAFLDK(1) 544.2465(2+)   
  HFVDTFDLHGR(1) 448.5535(3+)   
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  HFVDTFDLHGR(1) 672.3273(2+)   
  GIQINDPSINSDSVMMYSPAVR(1) 1197.5691(2+)   
        GLTFSSVYLSGHEIPQYVPGAAYR(1) 1306.6590(2+)       
gi|145248938 165967 cell wall protein PhiA  19.180,70 NPNVcSYTSN (1) 
1155.4695 
(1+) 6 5 Yes 
  NPNVcSYTSN (1) 578.2392(2+)   
  IGYTTGAQPAPK (2) 602.3201 (2+)   
  VEVSKNPNVcSYTSN (1) 849.3895 (2+)   
        KGWSIDANNHLQFGGK (1) 591.2984 (3+)       
gi|134079053 163621 FAD/FMN-containing  61.290,20 EKYDPDHVFYVTK(1) 820.9033(2+) 6 5 Yes 
  dehydrogenase AA7 EFFGDNYAQLcEVK(1) 860.3868(2+)   
  DTLTSNAADLVSVLR(1) 787.9228(2+)   
  GAGSEYWSVAESGR(2) 728.3293(2+)   
        YMGPLPYGNLEVGQYNYGGR(1) 1124.5265(2+)       
gi|134075298 159989 
unnamed protein 
product  17.127,40 EVYWYGAHSSEYK(2) 809.8612(2+) 6 4 Yes 
  LILSSGANGALTYLAK(1) 796.4520(2+)   
  AWFAVDGYGDVPSK(2) 756.3595(2+)   
        GAVPTAWQNLYIIENSVSPISFTTPHSGSVPK(1) 1133.2500(3+)       
gi|317037877 159650 hypothetical protein  23.473,00 TVSTLSTSDGK (2) 548.2767(2+) 6 4 Yes 
  GSGVTGDMSTSDGGK(1) 678.2890(2+)   
  ETSATSQEPIYGDGQADGTKGDK(2) 785.6894(3+)   
        ETSATSQEPIYGDGQADGTKGDK(1) 1178.0310(2+)       
gi|134058086 
158512 
serine 
carboxypeptidase 62.600,30 GYLDIPVR(1) 466.7629(2+) 5 4 Yes 
  LmNTIQDVGK(1) 567.7932(2+)   
  IPISSSLQTVGTPK(2) 714.4072(2+)   
        ELTPDPFPYEFYVDYLNK(1) 1125.5353(2+)       
gi|350630291 159989 
hypothetical protein 
A 17.114,20 LILSSGANGALTYLAK(2) 796.4518(2+) 5 4 Yes 
  AWFAVDGYGDVPSK(1) 756.3589(2+)   
  FSLVADDNTPVLTDGEFAYIGK(1) 1186.5850(2+)   
        AWFAVDGYGDVPSKEVYWYGAHSSEYK(1) 1037.8104(3+)       
 274 
gi|134057893 
158324 
peptide-N4-(N-acetyl-
beta-D-glucosaminyl) 
asparaginase amidase 
N 60.933,20 DMSQFNVLWK(1) 634.3100(2+) 4 4 Yes 
  LALMYLGDTEVFR(1) 764.3984(2+)   
  QPEIDITPFLPLLK(1) 812.4737(2+)   
        TSTAEPTTNGIIWTYIK(1) 948.4907(2+)       
gi|145249068 166032 
tripeptidyl-peptidase 
sed2 65.699,90 IGFASYLEEYAR(1) 709.8491(2+) 3 3 Yes 
  LKGVALGEEGGN(1) 572.3046(2+)   
        AGLPVmGFLNPFLYGVGSEK(1) 1056.5448(2+)       
gi|134057676 158114 aorsin 73.120,90 SDLDLFYK(1) 500.7520(2+) 3 2 Yes 
        ALYQIPDAK(2) 509.7815(2+)       
gi|134078171 162774 
unnamed protein 
product 28.264,00 VASDVETSK(2) 468.2390(2+) 3 2 Yes 
        KVASDVETSK(1) 532.2813(2+)       
gi|134074684 
159399 
unnamed protein 
product  40.649,60 STAcNNSPDLcSK(2) 727.3041(2+) 3 2 Yes 
        SYGEITHLGAHDSPFLR(1) 633.9825(3+)       
gi|134056013 156500 
phospholipase C PLC-
C  49.683,00 IKNVVVLVMENR(1) 471.9464(3+) 2 2 Yes 
        AALTSGTSYGHGTNDEAFDNHAFPQR(1) 922.0799(3+)       
gi|134082918 
167366 
unnamed protein 
product  26.867,50 cEIVYLPYLRK(1) 485.2669(3+) 2 2 Yes 
        GYTAGGTGTYDDPLTFATAPGEFK(1) 1219.0624(2+)       
gi|134078643 163227 
purine nucleoside 
permease 43.522,80 LVDFSR(1) 368.7021(2+) 2 2 Yes 
        ATLADSDDAK(1) 503.7369(2+)       
gi|350639252 165895 hypothetical protein  19.027,10 YEEPTIPSScSTVDLKPEYTS(2) 1202.0460(2+) 2 1 Yes 
gi|134081511 165995 
cell wall serine-
threonine-rich 
galactomannoprotein 
Mp1 28.275,10 EVQTTIDDLISK(1) 681.3597(2+) 1 1 Yes 
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gi|134054705 155230 hypothetical protein 70.072,50 GPLGFLNPVLYR(1) 673.3841(2+) 1 1 Yes 
gi|350633205 168850 hypothetical protein  22.500,50 SDYTIEIIDDDDTDDVNYTPR(1) 1238.0343(2+) 1 1 Yes 
gi|350636027 165601 hypothetical protein  51.332,80 FGDSAYPNLPR(1) 618.8021(2+) 1 1 Yes 
gi|134055158 155670 IgE-binding protein 19.598,10 WQVFAATK(1) 950.5073(1+) 1 1 Yes 
gi|350632598 158096 hypothetical protein  40.189,40 ASVHDASTTmQMSNGNcGR(1) 680.6152(3+) 1 1 Yes 
gi|134082835 167285 
unnamed protein 
product 21.820,00 AASGTGIcSSVVLESDDLDEIDWEALGGDTTQIETNYFGK(1) 1421.9745(3+) 1 1 Yes 
gi|134079989 164526 phytase 53.876,70 AQGIGYVLELASR(1) 688.8799(2+) 1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in T. reesei B6h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein JGI 
ID RUT-C30 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight (Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number of 
peptides 
Number of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|358400203 125544 
extracellular membrane protein, 8-
cysteine region, CFEM  14.236,30 cSTTDYAcIcK (2) 689.7729 (2+) 
4 
2 
Yes 
        ADIPScALPcLDDAVK (2) 872.9139 (2+)       
gi|358398848 25648 heat shock protein Hsp70 72.382,70 FAEEDKATR (1) 533.7615 (2+) 3 3 Yes 
  ITPSYVAFTDEER (1) 764.3726 (2+) 
 
  
        IVNEPTAAAIAYGLDK (1) 823.4451 (2+)       
gi|358398472 80346 hypothetical protein  44.938,00 DFSATNK (1) 782.3634 (1+) 2 2 Yes 
        EGVAGPTFGTPTHG (1) 664.3155 (2+)       
gi|358390757 23525 MFS general substrate transporter  19.737,90 SASPIHFAQVSAAK (1) 707.3783 (2+) 
1 
1 
Yes 
gi|358400493 96450 tyrosinase 2  60.389,20 AGSLIVmK (1) 834.4834 (1+) 1 1 Yes 
gi|358390870 25369 Het-C-domain-containing protein 95.960,90 DYSQAIDVATVK (1) 655.3341 (2+) 
1 
1 
Yes 
gi|358392170 111063 aminopeptidase  55.123,00 AGIPAGGIATGAEAVK (1) 691.8834 (2+) 1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in T. reesei B12h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein 
JGI ID 
RUT-C30 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight (Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number 
of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|358398848 25648 
heat shock protein Hsp70 
72.382,70 FAEEDKATR (1) 
533.7591 
(2+) 
6 4 
Yes 
   
FELTGIPPAPR (1) 
599.3347 
(2+) 
 
 
  
   
ITPSYVAFTDEER (1) 
764.3716 
(2+) 
 
 
  
        IVNEPTAAAIAYGLDK (3) 823.44 (2+)       
gi|110277435 124452 vacuolar serine protease  57.316,40 GSVANmSLGGGK (1) 
547.2667 
(2+) 
3 2 
Yes 
    
    SNGSGTMSDVVK (2) 
591.2801 
(2+) 
    
  
gi|358400493 96450 tyrosinase 2 60.389,20 YQAAAASLR (1) 
950.5051 
(1+) 
1 1 
Yes 
gi|358399767 121632 hypothetical protein 28.972,40 ATAAEIAYK (1) 937.499 (1+) 1 1 Yes 
gi|358399858 94469 hypothetical protein  28.058,30 AEATALAR (1) 401.728 (2+) 1 1 Yes 
gi|358392170 111063 aminopeptidase  55.123,00 AGIPAGGIATGAEAVK (1) 
691.8843 
(2+) 
1 1 
Yes 
gi|358398128 84022 calcineurin-like phosphoesterase, putative 73.306,40 YITSNVK (1) 
824.4489 
(1+) 
1 1 
Yes 
gi|358400203 125544 
extracellular membrane protein, 8-cysteine region, 
CFEM  14.236,30 ADIPScALPcLDDAVK (1) 
582.2778 
(3+) 
1 1 
Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in T. reesei B24h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein JGI 
ID RUT-C30 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight (Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number of 
peptides 
Number of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|358400203 125544 
extracellular membrane protein, 8-
cysteine region, CFEM  14.236,30 cSTTDYAcIcK (1) 
1378.5368 
(1+) 4 3 
Yes 
   cSTTDYAcIcK (2) 689.78 (2+)   
        ADIPScALPcLDDAVK (1) 872.9123 (2+)       
gi|358398472 80346 hypothetical protein  44.938,00 EGVAGPTFGTPTHG (3) 664.3183 (2+) 3 1 Yes 
gi|110277435 124452 vacuolar serine protease 57.316,40 SNGSGTmSDVVK (2) 599.2723 (2+) 2 1 Yes 
gi|358392226 141494 serin endopeptidase  93.317,10 SITVDVFPTPPR (1) 664.8628 (2+) 1 1 Yes 
gi|358398128 84022 
calcineurin-like phosphoesterase, 
putative  73.306,40 YITSNVK (1) 824.4487 (1+) 1 1 
Yes 
gi|358390757 23525 MFS general substrate transporter  19.737,90 SASPIHFAQVSAAK (1) 707.3758 (2+) 1 1 
Yes 
gi|358398848 25648 heat shock protein Hsp70 72.382,70 FAEEDKATR (1) 533.7588 (2+) 1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in T. reesei C6h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein JGI 
ID RUT-C30 
Predicted protein  
Protein 
molecular 
weight (Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|358398848 25648 
heat shock protein 
Hsp70 72.382,70 STIQPVDR (1) 458.2523 (2+) 
9 6 Yes 
   
 
FAEEDKATR (1) 533.7587 (2+) 
 
 
  
   FELTGIPPAPR (3) 599.3333 (2+) 
 
 
  
   GKVEILVNDQGNR (1) 721.3906 (2+) 
 
 
  
   IVNEPTAAAIAYGLDK (1) 823.4415 (2+) 
 
 
  
        STAGDTHLGGEDFDNR (2) 846.3635 (2+)       
gi|358400203 125544 
extracellular 
membrane protein, 8-
cysteine region, CFEM 14.236,30 cSTTDYAcIcK (2) 689.7728 (2+) 
7 3 Yes 
  
 
cSTTDYAcIcK (1) 
1378.5396 
(1+)   
  
        ADIPScALPcLDDAVK (4) 872.9111 (2+)       
gi|358398472 80346 hypothetical protein 44.938,00 DFSATNK (1) 782.3671 (1+) 5 4 Yes 
    
 
EGVAGPTFGTPTHG (1) 664.3164 (2+) 
 
 
  
    
 
MGLTPEGYLTIMQSR (1) 848.9215 (2+) 
 
 
  
    
 
NVRPAADNFFTGNFLLNR (1) 689.3526 (3+) 
 
 
  
  
    
  
NVRPAADNFFTGNFLLNR (1) 
1033.5298 
(2+) 
      
gi|110277435 124452 
vacuolar serine 
protease  57.316,40 SNGSGTmSDVVK (1) 599.2734 (2+) 
4 3 Yes 
   GSVANMSLGGGK (1) 1077.534 (1+) 
 
 
  
  
  
    YLYTADGGEGVDAYVIDTGTNIEHVDFEGR (2) 
1092.8265 
(3+) 
      
gi|358392170 111063 aminopeptidase 55.123,00 SDYDGFIR (1) 486.7231 (2+) 2 2 Yes 
     LIAHSVATYALSFDGFPK (1) 646.3423 (3+)       
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gi|358398929 83358 predicted protein 30.800,80 DLcGEFcVPK (1) 612.778 (2+) 1 1 Yes 
gi|358390510 121745 hypothetical protein 23.044,10 ADTLAEENEDK (1) 617.7786 (2+) 1 1 Yes 
gi|358399767 121632 hypothetical protein 28.972,40 IGPDGGINGFFK (1) 611.3145 (2+) 1 1 Yes 
gi|358394129 129814 ribonuclease T2 28.442,80 TLPTYQWLADAGITPDGSK (1) 1017.512 (2+) 1 1 Yes 
gi|358397774 85507 
aspartic-type 
endopeptidase  53.732,90 DWISPK (1) 745.3855 (1+) 
1 1 Yes 
gi|358390965 141804 ubiquitin-protein ligase  90.311,50 GSSQADALSR (1) 496.2458 (2+) 
1 1 Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in T. reesei C12h 
Best Match 
Accession 
 Protein JGI 
ID RUT-C30 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight (Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|358400203 125544 
extracellular 
membrane protein, 8-
cysteine region, CFEM 14.236,30 cSTTDYAcIcK (1) 689.7744 (2+) 
10 3 
Yes 
  
 
cSTTDYAcIcK (3) 
1378.5399 
(1+)     
       ADIPScALPcLDDAVK (6) 872.9156 (2+)       
gi|110277435 124452 
vacuolar serine 
protease 57.316,40 GSVANmSLGGGK (1) 547.2693 (2+) 
5 4 
Yes 
   SNGSGTmSDVVK (2) 599.2723 (2+) 
 
 
  
   TIPAGDEDEDGNGHGTHcSGTVAGKK (1) 870.7166 (3+) 
 
 
  
  
 
    YLYTADGGEGVDAYVIDTGTNIEHVDFEGR (1) 
1092.8363 
(3+) 
    
  
gi|358398472 80346 hypothetical protein  44.938,00 EGVAGPTFGTPTHG (1) 664.3183 (2+) 5 3 Yes 
    
 
MGLTPEGYLTIMQSR (1) 848.922 (2+) 
 
 
  
    
 
NVRPAADNFFTGNFLLNR (1) 689.3554 (3+) 
 
 
  
  
   
  
NVRPAADNFFTGNFLLNR (2) 
1033.5305 
(2+) 
    
  
gi|358392170 111063 aminopeptidase 55.123,00 SDYDGFIR (1) 486.7236 (2+) 4 4 Yes 
   AGIPAGGIATGAEAVK (1) 691.8828 (2+) 
 
 
  
  
 
AGIPAGGIATGAEAVK (1) 
1382.7614 
(1+)     
     LIAHSVATYALSFDGFPK (1) 969.0092 (2+)       
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gi|358393252 24323 
hypothetical protein  
24.794,90 TYWPTTGGAVSFQPGWFR (1) 
1029.4957 
(2+) 
1 1 
Yes 
gi|358398848 25648 
heat shock protein 
Hsp70 72.382,70 IVNEPTAAAIAYGLDK (1) 823.4419 (2+) 
1 1 
Yes 
gi|358392226 141494 serin endopeptidase  93.317,10 SITVDVFPTPPR (1) 664.8626 (2+) 1 1 Yes 
gi|358392352 
24600 secreted aspartic 
proteinase  58.274,50 AFSLDIR (1) 411.2291 (2+) 
1 1 
Yes 
gi|358398929 83358 predicted protein  30.800,80 DLcGEFcVPK (1) 612.7782 (2+) 1 1 Yes 
gi|358400603 107939 
vacuolar sorting 
protein  167.813,10 DPFSLFVEDQR (1) 676.8262 (2+) 
1 1 
Yes 
gi|358398459 132735 acid phosphatase  72.745,30 VPVGDWMDPTVK (1) 672.3356 (2+) 1 1 Yes 
gi|358398313 86339 M6 metalloprotease 75.165,60 MGADSFQPDSGVMISK (1) 835.3794 (2+) 1 1 Yes 
gi|358390510 121745 hypothetical protein 23.044,10 ADTLAEENEDK (1) 617.7716 (2+) 1 1 Yes 
gi|358390757 23525 
MFS general substrate 
transporter 19.737,90 SASPIHFAQVSAAK (1) 707.3752 (2+) 
1 1 
Yes 
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S2 Table. Proteins with signal peptide (not CAZymes) identified in T. reesei C24h 
Best Match 
Accession 
number 
(NCBI) 
 Protein JGI 
ID RUT-C30 
Predicted Protein 
Protein 
molecular 
weight (Da)  
Peptide sequence (amount) m/z (charge) 
Total 
number 
of 
peptides 
Number of 
different 
unique 
peptides 
Signal 
P 
gi|358400203 125544 
extracellular 
membrane protein, 8-
cysteine region, CFEM 14.236,30 cSTTDYAcIcK (1) 
1378.5402 
(1+) 
15 3 
Yes 
   cSTTDYAcIcK (5) 689.7736 (2+) 
 
 
  
   ADIPScALPcLDDAVK (9) 872.911 (2+) 
 
 
  
gi|110277435 124452 
vacuolar serine 
protease  57.316,40 KAHVYAVK (1) 915.5366 (1+) 
7 4 
Yes 
   SNGSGTmSDVVK (3) 599.2715 (2+) 
 
 
  
  
 
cTDIFAPGLSIQSTWIGSK (1) 
1041.0177 
(2+)     
  
 
    YLYTADGGEGVDAYVIDTGTNIEHVDFEGR (2) 
1092.8342 
(3+) 
    
  
gi|358392170 111063 aminopeptidase 55.123,00 VNNcVR (1) 381.1886 (2+) 7 4 Yes 
   GNIAFIR (1) 395.7311 (2+) 
 
 
  
   LIAHSVATYALSFDGFPK (2) 646.3424 (3+) 
 
 
  
       LIAHSVATYALSFDGFPK (3) 969.0098 (2+)       
gi|358398472 80346 hypothetical protein  44.938,00 MGLTPEGYLTIMQSR (1) 848.9228 (2+) 3 2 Yes 
       NVRPAADNFFTGNFLLNR (2) 1033.531 (2+)       
gi|358390757 23525 
MFS general substrate 
transporter 19.737,90 SASPIHFAQVSAAK (3) 707.3759 (2+) 
3 1 
Yes 
gi|358393252 24323 
hypothetical protein  
24.794,90 TYWPTTGGAVSFQPGWFR (3) 
1029.4945 
(2+) 
3 1 
Yes 
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gi|358390510 121745 hypothetical protein 23.044,10 ADTLAEENEDK (3) 617.7725 (2+) 3 1 Yes 
gi|358398848 25648 
heat shock protein 
Hsp70 72.382,70 FAEEDKATR (2) 533.7594 (2+) 
2 1 
Yes 
gi|358394129 129814 ribonuclease T2 28.442,80 TLPTYQWLADAGITPDGSK (1) 
1017.5106 
(2+) 
1 1 
Yes 
gi|358399767 121632 hypothetical protein 28.972,40 IGPDGGINGFFK (1) 611.3166 (2+) 1 1 Yes 
gi|358400493 96450 tyrosinase 2  60.389,20 SIQGMGYSYQGIEYWQK (1) 
1019.4689 
(2+) 
1 1 
Yes 
gi|358392226 141494 serin endopeptidase  93.317,10 SITVDVFPTPPR (1) 664.8622 (2+) 1 1 Yes 
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ANEXO II – Média da expressão, em TMM, das famílias CAZY AA9, CE5, CE9, CE16, 
GH1, GH10, GH12, GH3, GH43, GH5, GH51, GH54, GH62, GH67 e GH74 em bagaço 
e colmo nos pontos 6, 12 e 24 horas (h) 
 
Figura i. Média da expressão (em TMM) dos genes que codificam 
CAZymes das famílias AA9, CE5, CE9 e CE16 expressos em crescimento em 
bagaço e colmo nos pontos 6, 12 e 24 horas (h) 
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Figura ii. Média da expressão (em TMM) dos genes que codificam 
CAZymes das famílias GH1, GH3, GH5 e GH10 expressos em crescimento em 
bagaço e colmo nos pontos 6, 12 e 24 horas (h). 
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Figura iii. Média da expressão (em TMM) dos genes que codificam 
CAZymes das famílias GH11, GH12, GH43 e GH51 expressos em crescimento 
em bagaço e colmo nos pontos 6, 12 e 24 horas (h) 
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Figura vi. Média da expressão (em TMM) dos genes que codificam 
CAZymes das famílias GH54, GH62, GH67 e GH74 expressos em crescimento 
em bagaço e colmo nos pontos 6, 12 e 24 horas (h). 
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ANEXO III - Tabela de Transportadores que não estão relacionados ao transporte de carboidratos expressos em crescimento em bagaço e 
colmo nos pontos 6, 12 e 24 horas (h) 
ID AspGD Annotation on AspGD 
B6h 
log2FC 
B12h 
log2FC 
B24h 
log2FC 
C6h 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An01g04210 
 Has domain(s) with predicted secondary active sulfate transmembrane transporter activity, sulfate 
transmembrane transporter activity and role in sulfate transport, transmembrane transport 
1,64 1,21 
   An01g12480 
 Has domain(s) with predicted metal ion transmembrane transporter activity, role in metal ion transport, 
transmembrane transport and membrane localization  
1,55       
An01g14510  Ortholog(s) have phosphatidylinositol transporter activity  2,38 1,83 1,29 2,67 1,31 1,56 
An02g00180  Putative phosphate-repressible phosphate permease 
 
1,39     
An02g03220 
 Has domain(s) with predicted amino acid transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane 
transport, transmembrane transport and membrane localization 
1 
  
   
An02g03300  Putative vacuolar H-transporting two sector ATPase subunit F repressed by growth on starch and lactate  1,01   
An02g12050 
 Ortholog(s) have role in vacuolar proton-transporting V-type ATPase complex assembly and endoplasmic 
reticulum membrane localization 
  
1,57   
An02g13410  Putative acetyl CoA transporter; expression induced by tunicamycin and DTT 
   
1,34 
  
An02g14190 
 Ortholog(s) have role in iron ion transmembrane transport, siderophore transmembrane transport and 
endoplasmic reticulum localization  
1,15 1,23 
 
 
 
An03g00430 
 Has domain(s) with predicted amino acid transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane 
transport and membrane localization 
1,14 
    
An03g06660  Putative peptide transporter 2,73 3,87 2,8 2,91 1,91 3,25 
An03g06940 
  Ortholog(s) have UDP-N-acetylglucosamine transmembrane transporter activity and role in UDP-N-
acetylglucosamine transport, UDP-glucose transport, fungal-type cell wall chitin biosynthetic process, 
transmembrane transport  
1,06 
     
An04g02160 
 Ortholog(s) have potassium:chloride symporter activity and role in L-arginine import across plasma membrane, L-
lysine transmembrane transport, potassium ion homeostasis, vacuolar transmembrane transport 
1,11 1,18 
 
 
0 
An04g05570 
 Has domain(s) with predicted siderophore transmembrane transporter activity and role in siderophore 
biosynthetic process 
1,6 1,82 1,3 1,5 1,58 
An04g09380 
 Has domain(s) with predicted amino acid transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane 
transport, transmembrane transport and membrane localization  
1,03 1,02 
 
 
0 
An05g01740 
Ortholog(s) have L-proline transmembrane transporter activity, role in proline transport and fungal-type vacuole, 
plasma membrane localization 
2,21 3,09 1,2 2,07 2,6 
 
FC- fold change  
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ID AspGD Annotation on AspGD 
B6h 
log2FC 
B12h 
log2FC 
B24h 
log2FC 
C6h 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An05g01780 
 Has domain(s) with predicted siderophore transmembrane transporter activity and role in siderophore 
biosynthetic process  
 
2,96 1,85 
   An07g06240  Ortholog(s) have role in ferric triacetylfusarinine C transport  2,12 2,7 a 3,26 a 
 
An08g00370 
 Ortholog(s) have copper chaperone activity, role in cellular iron ion homeostasis, cellular response to oxidative 
stress, copper ion transport and cytosol localization 
1,31 
     An08g00630 
 Has domain(s) with predicted amino acid transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane 
transport and membrane localization 
1,49 1,35 1,93     1,17 
An08g03150 
Has domain(s) with predicted nucleobase transmembrane transporter activity, role in nucleobase transport and 
membrane localization 
5,75 5,61 
 
4,83 
 An08g03680 
  Ortholog(s) have extracellular region localization / Pfam: PF01544, CorA-like Mg2+ transporter protein (0.018); 
PF14163, Superinfection exclusion protein B (0.23) 
1,08 a a 
  
An08g07780 
 Ortholog(s) have L-cystine transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane transport and 
endoplasmic reticulum localization  
2,08 2,6 3,13 1,42 1,79 1,98 
An08g10400 
  Ortholog(s) have UDP-galactose transmembrane transporter activity, role in UDP-galactose transmembrane 
import into Golgi lumen and integral component of Golgi membrane localization 
1,16 a a 1,55 1,28 1,36 
An09g04840 
 Ortholog(s) have voltage-gated potassium channel activity, role in cellular potassium ion homeostasis, potassium 
ion transport and plasma membrane localization 
1,76 1,52 1,03 
 
1,49 
 An11g05350  Ortholog(s) have oligopeptide transmembrane transporter activity and role in transmembrane transport 3,29 1,55   5,77 4,17 1,73 
An11g06420  Ortholog(s) have role in arginine transport and plasma membrane localization 
 
1,92 2,43 
 
1,87 2,11 
An12g01210 
 Ortholog(s) have dipeptide transmembrane transporter activity, tripeptide transporter activity and role in 
dipeptide transmembrane transport, tripeptide transport  
1,27 
    
An12g04730 
 Has domain(s) with predicted membrane localization  / Pfam: PF02714, Calcium-dependent channel, 7TM region, 
putative phosphate (7.5e-108);  PF13967, Late exocytosis, associated with Golgi transport (2.2e-46);  PF12621, 
Extracellular tail, of 10TM putative phosphate transporte (8.8e-13) 
1,48 1,12 
    An12g08620 
 Putative MFS drug transporter / Pfam: PF07690, Major Facilitator Superfamily (1.5e-41); PF00083, Sugar (and 
other) transporter (8.8e-11) 
4,19 4,7 5,9 2,75 3,31 3,29 
An12g10000  Putative GABA permease; expression repressed by tunicamycin and DTT 1,12 
  An12g10130 
 Has domain(s) with predicted amino acid transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane 
transport, transmembrane transport and membrane localization 
2,62 2,33 1,86 
   
FC- fold change 
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ID AspGD Annotation on AspGD 
B6h 
log2FC 
B12h 
log2FC 
B24h 
log2FC 
C6h 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An13g03650 
 Ortholog(s) have basic amino acid transmembrane transporter activity, role in basic amino acid transport and 
mitochondrion localization  
1,15 1,45 
   
An14g02010 
 Has domain(s) with predicted calcium:proton antiporter activity, cation transmembrane transporter activity, role 
in calcium ion transport, cation transport, transmembrane transport and integral component of membrane 
localization 
1,65 2,06 1,27 1 A A 
An14g04280 
 Putative D-galacturonic acid transporter - GatA / Pfam: PF00083, Sugar (and other) transporter (2.4e-124); 
PF07690, Major Facilitator Superfamily (1.1e-24) (0.0012) ; PF12159, Protein of unknown function (DUF3593) 
(0.02); PF01569, PAP2 superfamily (0.014) 
1,57 
  
4,07 2,91 1,44 
An14g06580 
 Has domain(s) with predicted metal ion transmembrane transporter activity, role in metal ion transport, 
transmembrane transport and membrane localization 
1 A A 
 
  
An15g01900 
 Has domain(s) with predicted amino acid transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane 
transport and membrane localization 
2,15 1,57 
 
1,92 1,34 1,13 
An15g02930 
 Ortholog(s) have ATP binding, drug binding, fluconazole transporter activity, phospholipid-translocating ATPase 
activity, xenobiotic-transporting ATPase activity 
1,39 2,18   
  
An15g03200 
 Ortholog(s) have thiamine transmembrane transporter activity, role in thiamine pyrophosphate transport and 
integral component of mitochondrial inner membrane localization  
1,18 1,02 
   An15g04270 Putative quinate transport protein - qutD 7,68 7,27 7,85 6,87 5,91 7,77 
An15g07460  Oligopeptide transporter / Pfam: PF03169, OPT oligopeptide transporter protein (1.3e-134) 1,49 2,86 1,06 
 
1,17 
 An16g01130 
 Has domain(s) with predicted iron ion transmembrane transporter activity, role in high-affinity iron ion 
transmembrane transport and high-affinity iron permease complex localization 
1,76 1,39   
   
An16g03690 
 Ortholog(s) have ferrous iron transmembrane transporter activity, manganese ion transmembrane transporter 
activity 
1,29 
  
1,06 
  
An16g06770 
 Ortholog(s) have role in cellular response to drug, secondary metabolite biosynthetic process / PF07690, Major 
Facilitator Superfamily (1.1e-23) (3.6e-11) ; PF00083, Sugar (and other) transporter (0.00011); PF16038, TMIE 
protein (0.067) 
2,69 2,87 2   
  
An16g06940 
 Has domain(s) with predicted cation transmembrane transporter activity, potassium ion transmembrane 
transporter activity and role in cation transport, potassium ion transmembrane transport, transmembrane 
transport 
1,84 
    An16g07900 
 Has domain(s) with predicted amino acid transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane 
transport and membrane localization  
1,6 1,58 1,95 1,88 2,05 1,89 
An18g00960 
 Has domain(s) with predicted amino acid transmembrane transporter activity, role in amino acid transmembrane 
transport and membrane localization 
1,82 1,87 1,83 2,63 2,25 2,4 
An18g04260  UDP-galactose transporter; expression enhanced by maltose; expression induced by tunicamycin and DTT 2,81 
  
FC- fold change  
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ANEXO IV - Tabela de genes com motivos característicos de fatores de transcrição expressos em crescimento em bagaço e colmo nos 
pontos 6, 12 e 24 horas (h). A expressão é apresentada como o log₂ do fold change em relação a condição de crescimento em frutose 
ID AspGD Description e-value 
B6h 
log2FC 
B12h 
log2FC 
B24h 
log2FC 
C6h 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An12g03380 PF00096, Zinc finger, C2H2 type 0.049     1,73   2,31 2,87 
An12g05490 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 7.3e-09 1,93 1,95 2,83 2,19 2,50 2,86 
An15g05360 PF05368, NmrA-like family/ PF13460, NADH(P)-binding 1.7e-34 / 2.7e-15 5,51 4,65 5,13 3,64 2,85 2,81 
An19g00050 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 0.006 2,64 2,12 2,80 2,14 2,31 2,42 
An16g08050 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 0.027 1,71 2,33 2,07 1,46 1,84 2,25 
An11g02150 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 4.00E-06 1,89 2,49 2,88   2,10 
An08g04740 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 0.00095 2,21 1,73 1,55 1,85 1,98 2,05 
An03g05850 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 3.8e-07 2,16 1,20 1,23 1,45 1,88 1,83 
An14g00420 PF01485, IBR domain (3.5e-06)           1,58 
An03g04760 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 1.4e-08 1,56 1,17  2,09 1,50 1,48 
An02g10220 PF09734, RNA polymerase III transcription factor (TF)IIIC subunit 7 1.6e-83 1,39 1,22   1,29 1,22 1,45 
An01g10280 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 0.00067 1,48 1,72 2,28 1,05 1,02 1,42 
An16g04530 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 3.3e-08 1,43 1,56 2,56 1,03 1,47 1,40 
An06g01180 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 0.00021    1,06  1,22 
An02g08700 
PF00382, Transcription factor TFIIB repeat/PF07741, Brf1-like TBP-binding domain - 
Cyclins are eukaryotic proteins that play an active role in controlling nuclear cell division 
cycles , Transcription factor IIB (TFIIB) is of central importance in transcri 
4.8e-18/1e-26 
  
1,37 
  
1,06 1,20 
An01g07550 
PF00412, LIM domain - The LIM domain was first identified in three developmentally 
regulated transcription factors Lin-1, Isl-1, and Mec-3 
4.6e-10      1,16 
An06g01060 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 6.00E-10   1,17   1,15 
An14g04720 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 7.1e-07           1,13 
293 
 
ID AspGD Description e-value 
B6h 
log2FC 
B12h 
log2FC 
B24h 
log2FC 
C6h 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An04g07000 PF08612, TATA-binding related factor (TRF) of subunit 20 of Mediator complex 2.2e-99    1,30  1,06 
An12g09020 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 5.4e-08           1,05 
An11g02420 PF00643, B-box zinc finger 0.85 1,70 2,42  1,99 1,75  
An06g01110 PF12657, Transcription factor IIIC subunit delta N-term 8.3e-49         1,28   
An15g05100 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 1.2e-08    2,09 1,22  
An02g07630 PF00569, Zinc finger, ZZ type / PF02373, JmjC domain, hydroxylase 9.1e-07 / 3.7e-05 2,37 2,30 2,91 2,08 1,10   
An18g03640 PF09748, Transcription factor subunit Med10 of Mediator complex 0.0024 2,12 2,12  1,53   
An11g09160 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 2.4e-05       1,41     
An07g05960 PF00096, Zinc finger, C2H2 type 5.7e-06 1,64 1,82 2,18 1,03   
An01g14350 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 9.5e-09 1,43 2,28 3,95       
An04g03740 PF13639, Ring finger domain 9.5e-09  1,98 3,43    
An09g01310 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 0.0082     2,64       
An01g05890 PF03153, Transcription factor IIA, alpha/beta subunit  0.012   2,14    
An02g08210 PF04082, Fungal specific transcription factor domain 0.0036 1,87 2,00 1,62       
An01g04980 PF13894, C2H2-type zinc finger 0.25   1,58    
An01g04370 PF00096, Zinc finger, C2H2 type/ PF00096, Zinc finger, C2H2 type 0.00086/ 0.0028   1,45       
An12g09580 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 7.3e-07   1,35    
An02g07550 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 3.4e-08     1,35       
An13g02370 PF00642, Zinc finger C-x8-C-x5-C-x3-H type  6.4e-06   1,27    
An16g04580 PF10255, RNA polymerase I-associated factor PAF67 2.1e-157     1,22       
An01g10200 PF00628, PHD-finger 1.5e-08   1,17    
An04g08840 PF00628, PHD-finger 9.8e-13   1,17    
An01g13080 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 3.8e-08 1,35 1,58 1,13       
An11g10400 PF03847, Transcription initiation factor TFIID subunit A 1.9e-20  1,08 1,11    
An16g01230 PF00096, Zinc finger, C2H2 type 0.00046     1,06       
An15g06200 PF01485, IBR domain 5.5e-07   1,01    
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ID AspGD Description e-value 
B6h 
log2FC 
B12h 
log2FC 
B24h 
log2FC 
C6h 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An02g00957 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 0.039 1,58 1,75         
An02g04355 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 0.037 1,34 1,20     
An12g02400 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 1.2e-06   1,06         
An01g02050 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 6.00E-09 2,09      
An01g09530 PF00172, Fungal Zn(2)-Cys(6) binuclear cluster domain 4.4e-05 1,33           
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ANEXO V – Tabela de genes proteínas com função desconhecida e com peptídeo sinal 
(PS) expressos em crescimento em bagaço e colmo nos pontos 6, 12 e 24 horas 
(h). A expressão é apresentada como o log₂ do fold change (FC) em relação a condição 
de crescimento em frutose 
 
ID AspGD Annotation on AspGD B6log2 
FC 
B12h 
log2FC 
B24 
log2FC 
C6 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An10g00970 Uncharacterized 4,40 3,11 2,60 9,38 9,75 7,02 
An14g02710 Uncharacterized 5,39 5,23 4,70 7,37 7,67 7,11 
An02g14370 Uncharacterized 5,22 8,89 7,86 
 
6,70 2,59 
An16g06520 Uncharacterized 6,59 8,82 7,14 3,02 6,66 3,97 
An03g01770 Uncharacterized 5,30 6,61 7,31 3,29 6,50 4,89 
An05g01730 Uncharacterized 3,69 6,59 7,39 4,89 6,38 6,93 
An11g07040 Uncharacterized 8,56 9,60 9,90 5,84 5,89 7,28 
An16g01780 Uncharacterized 4,19 4,53 5,13 5,85 5,76 5,02 
An12g02680 Uncharacterized 6,45 7,82 6,45 3,11 5,04 2,96 
An02g13630 Uncharacterized 4,87 4,49 5,12 6,15 5,00 5,60 
An11g03450 Uncharacterized 1,86 5,30 5,68 1,32 4,99 2,21 
An15g07480 Uncharacterized 3,20 
  
4,36 4,99 4,69 
An04g00710 Uncharacterized 5,18 7,51 6,20 2,30 4,98 2,66 
An02g03690 hipotética com snp e sem 
domínio sem dbcan 
4,66 6,62 5,05 2,19 4,91 2,20 
An09g04920 Protein of unknown function 5,02 5,54 5,17 4,09 4,87 4,75 
An09g02420 Uncharacterized 5,72 7,28 5,45 3,80 4,76 3,99 
An11g02720 Uncharacterized 3,83 6,62 5,37 1,47 4,72 2,11 
An11g07940 Uncharacterized 2,69 2,99 3,10 3,79 4,62 4,09 
An01g01310 Uncharacterized 3,89 3,69 4,44 8,18 4,61 3,55 
An06g00160 Ortholog(s) have extracellular 
region localization 
 
1,96 
 
4,19 4,56 4,54 
An11g06300 Has domain(s) with predicted 
catalytic activity  
   
3,26 3,94 
 
An03g01670 Uncharacterized 
   
2,64 3,89 2,43 
An11g02560 Protein of unknown function  6,03 4,82 5,41 6,06 3,82 3,46 
An02g00330 Uncharacterized 2,59 4,75 3,29 2,58 3,61 2,61 
An02g13750 Uncharacterized 3,63 3,69 3,10 2,99 3,44 3,31 
An02g14040 Uncharacterized 3,59 5,55 3,96 
 
3,43 1,00 
An12g02590 Protein of unknown function 
   
2,76 3,37 3,35 
An02g08880 Uncharacterized 
 
6,08 4,44 
 
3,36 
 
An02g09010 Uncharacterized 1,12 1,99 1,59 2,28 3,28 3,21 
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ID AspGD Annotation on AspGD B6log2 
FC 
B12h 
log2FC 
B24 
log2FC 
C6 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An09g05150 Uncharacterized 3,72 4,68 3,53 3,22 3,28 2,35 
An15g05000 Uncharacterized 1,15 2,83 3,94 1,28 3,27 3,65 
An18g00630 Uncharacterized 
   
1,42 2,98 2,41 
An02g13800 Uncharacterized 3,68 3,64 2,86 2,60 2,97 2,79 
An07g00330 Uncharacterized 2,32 3,95 4,10 
 
2,93 
 
An12g06360 Uncharacterized 2,97 3,82 3,60 2,64 2,88 2,44 
An12g05880 Uncharacterized 3,06 3,65 4,58 
 
2,88 
 
An14g02980 Protein of unknown function 3,53 5,31 4,88 
 
2,87 
 
An18g03360 Uncharacterized 4,91 4,24 2,68 5,61 2,83 3,82 
An11g03770 Uncharacterized 2,25 2,27 1,86 2,69 2,58 2,54 
An02g12900 Uncharacterized 2,98 2,26 1,52 3,50 2,56 2,62 
An08g11500 Protein of unknown function 2,58 2,35 1,81 2,76 2,52 1,30 
An01g14980 Ortholog(s) have extracellular 
region localization 
2,05 3,38 3,32 1,08 2,51 1,64 
An07g08410 Protein of unknown function 1,09 
  
2,24 2,20 1,19 
An12g10170 Protein of unknown function 1,14 1,22 1,14 1,88 2,16 2,24 
An04g00720 Uncharacterized 1,97 2,80 4,20 1,38 2,14 
 
An16g01740 Uncharacterized 2,16 1,70 2,08 2,84 2,09 2,32 
An12g05290 Uncharacterized 1,92 1,86 2,79 3,00 2,01 2,26 
An08g06730 Uncharacterized 1,92 3,95 2,34 
 
2,00 
 
An13g03670 Uncharacterized  1,56 1,50 1,56 1,87 1,88 1,71 
An05g01800 no domain 1,22 1,23 
 
2,20 1,87 2,26 
An17g01915 Uncharacterized 2,07 2,02 
 
2,28 1,84 1,12 
An01g06430 Uncharacterized 2,10 1,98 2,17 
 
1,81 2,53 
An14g04540 Uncharacterized 1,98 2,59 3,37 1,63 1,77 1,66 
An02g05360 Uncharacterized 
  
1,64 2,08 1,77 2,03 
An11g02240 Protein of unknown function 2,03 2,01 1,45 2,32 1,77 1,58 
An12g10200 Protein of unknown function 1,09 1,48 
  
1,68 
 
An08g03610 Uncharacterized 1,81 2,07 1,07 
 
1,67 1,24 
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ID AspGD Annotation on AspGD B6log2 
FC 
B12h 
log2FC 
B24 
log2FC 
C6 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An01g06310 Uncharacterized 1,61 3,08 1,94 1,37 1,66 
 
An03g02510 Uncharacterized 2,31 2,25 1,64 
 
1,65 
 
An11g10790 Uncharacterized 2,24 1,83 1,82 2,17 1,65 2,12 
An11g01190 Uncharacterized 
   
1,98 1,62 1,80 
An04g10110 Protein of unknown function 1,72 2,59 1,47 1,53 1,62 1,53 
An04g07530 Uncharacterized 
 
2,95 2,23 
 
1,62 
 
An03g04840 Uncharacterized 1,62 1,40 
 
1,46 1,62 
 
An13g02670 Uncharacterized 2,00 
  
2,19 1,62 2,49 
An08g04560 Uncharacterized 
  
1,13 1,94 1,61 
 
An07g08250 Uncharacterized 
   
1,75 1,59 1,38 
An02g13690 Protein of unknown function  1,52 1,51 2,03 1,47 1,55 
 
An04g05855 Protein of unknown function 1,51 1,57 1,89 2,42 1,42 1,90 
An09g06130 Protein of unknown function 
   
1,91 1,38 
 
An09g02705 Protein of unknown function  1,74 1,80 
 
1,88 1,36 1,30 
An04g04350 Protein of unknown function 
 
1,54 
  
1,30 
 
An07g06210 Uncharacterized 1,79 1,92 1,50 1,66 1,30 2,07 
An01g01410 Uncharacterized 
   
2,79 1,25 2,12 
An14g03130 Uncharacterized 
 
1,84 2,81 
 
1,23 
 
An09g01640 Uncharacterized 2,90 3,20 1,98 1,84 1,20 1,44 
An02g03750 Uncharacterized 1,15 1,28 
 
2,23 1,18 
 
An18g05510 Ortholog(s) have extracellular 
region localization 
   
1,38 1,17 1,59 
An07g04710 Protein of unknown function 1,19 1,31 
  
1,15 
 
An13g02470 Uncharacterized 3,98 4,97 3,34 
 
1,11 
 
An04g06110 Protein of unknown function 
  
1,10 1,57 1,04 1,60 
An04g03150 Uncharacterized 
  
2,24 
 
1,04 
 
An03g03930 Uncharacterized 1,01 
   
1,00 1,30 
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ID AspGD Annotation on AspGD B6log2 
FC 
B12h 
log2FC 
B24 
log2FC 
C6 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An09g00540 Uncharacterized 8,54 8,15 8,82 
   
An09g04200 Uncharacterized 6,07 5,15 3,62 7,54 
 
5,10 
An03g03390 Uncharacterized 
 
4,68 6,01 
   
An03g03680 Uncharacterized 
 
3,00 3,36 
   
An04g08530 Protein of unknown function  4,91 2,75 2,50 3,56 
  
An01g01630 Uncharacterized 3,58 2,45 2,52 2,19 
  
An01g07730 Uncharacterized 2,41 2,15 2,68 2,23 
  
An06g02240 Uncharacterized 2,66 2,12 
 
3,82 
  
An06g00180 Uncharacterized 
 
1,95 
    
An02g11640 Uncharacterized 1,58 1,87 
 
1,98 
  
An09g00510 Uncharacterized 3,20 1,87 1,43 1,41 
  
An08g02170 Uncharacterized 
 
1,84 
    
An09g05430 Protein of unknown function 2,23 1,83 1,45 1,58 
  
An06g02150 Uncharacterized 1,08 1,77 1,77 
  
2,05 
An02g01160 Uncharacterized 
 
1,73 
    
An11g07730 Uncharacterized 
 
1,71 2,79 
   
An15g03500 Uncharacterized 
 
1,70 
    
An01g04110 Protein of unknown function 
 
1,39 1,00 
   
An09g05550 Uncharacterized 
 
1,35 2,37 
   
An09g06060 Uncharacterized  
 
1,14 
    
An04g04200 Protein of unknown function  
 
1,03 
    
An14g06100 Protein of unknown function 1,21 
     
An03g00310 Uncharacterized 
   
8,36 
 
4,12 
An02g00320 Uncharacterized 
   
2,26 
 
1,45 
An01g00210 Ortholog(s) have extracellular 
region localization 
   
2,09 
 
1,30 
An13g01520 Uncharacterized 
     
1,23 
An01g14750 ORF, Uncharacterized 
     
1,16 
An08g10760 Uncharacterized 
   
6,55 
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ID AspGD Annotation on AspGD B6log2 
FC 
B12h 
log2FC 
B24 
log2FC 
C6 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An03g00150 Uncharacterized 
   
3,53 
  
An01g02760 Uncharacterized 
   
2,50 
  
An08g00460 Protein of unknown function 
   
1,84 
  
An09g03650 Uncharacterized 
   
1,70 
  
An03g03440 Uncharacterized 
   
1,61 
  
An06g02200 Uncharacterized 
   
1,40 
  
An08g00900 Protein of unknown function 
   
1,35 
  
An06g01700 Protein of unknown function 
   
1,29 
  
An04g06310 Uncharacterized 
   
1,24 
  
An12g04130 Uncharacterized 
   
1,16 
  
An12g04090 Protein of unknown function 
   
1,16 
  
An01g01300 Protein of unknown function 
   
1,11 
  
An01g11170 Protein of unknown function 
  
2,63 1,06 
  
An11g07170 Protein of unknown function 
  
4,68 
   
An04g04460 Uncharacterized 
  
2,92 
   
An01g06200 Protein of unknown function 
  
1,75 
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ANEXO VI - Tabela de genes proteínas com função desconhecida (PS) e sem peptídeo 
sinal (PS) expressos em crescimento em bagaço e colmo nos pontos 6, 12 e 24 
horas (h). A expressão é apresentada como o log₂ do fold change (FC) em relação a 
condição de crescimento em frutose 
 
ID AspGD Annotation B6h 
log2 FC 
B12h 
log2FC 
B24 
log2FC 
C6 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An01g08770 hipotética e sem domínio 2,02 2,02 2,02 2,02 
 
1,01 
An01g09070 hipotética e sem domínio 2,55 2,55 2,55 2,55 
 
3,36 
An01g09080 hipotética e sem domínio 4,48 4,48 4,48 4,23 4,68 4,07 
An02g02800 hipotética e sem domínio 
     
3,92 
An02g04740 hipotética e sem domínio 
   
1,78 
 
1,76 
An02g09840 hipotética e sem domínio 
     
1,11 
An02g13960 hipotética e sem domínio 
    
1,98 1,70 
An03g00610 hipotética e sem domínio 
     
1,77 
An03g06030 hipotética e sem domínio 3,12 3,12 3,12 
 
2,46 2,20 
An04g00030 hipotética e sem domínio 
     
1,04 
An07g02800 hipotética e sem domínio 1,60 
  
1,25 1,13 1,07 
An08g04015 hipotética e sem domínio 1,93 1,93 1,93 1,93 2,06 2,42 
An09g00960 hipotética e sem domínio 
   
1,14 
 
1,22 
An09g03740 hipotética e sem domínio 1,43 1,11 
 
2,09 1,56 1,69 
An09g05520 hipotética e sem domínio 3,50 3,50 3,50 3,50 3,02 2,28 
An09g05965 hipotética e sem domínio 1,32 1,32 1,32 1,32 1,20 1,16 
An11g08760 hipotética e sem domínio 
   
1,99 1,94 1,85 
An11g08790 DUF2278 
  
2,06 2,06 2,20 2,42 
An12g01720 hipotética e sem domínio 
 
1,77 1,77 
 
1,77 2,45 
An14g02690 hipotética e sem domínio 
  
1,65 1,65 
 
1,21 
An15g04200 hipotética e sem domínio 
     
3,19 
An16g02530 hipotética e sem domínio 
 
3,49 3,25 
 
1,68 1,43 
An16g07670 hipotética e sem domínio 
 
4,96 4,96 
  
5,06 
An17g00610 hipotética e sem domínio 
     
4,64 
An17g01240 DUF2650 
   
1,60 
 
1,12 
An18g00970 hipotética e sem domínio 1,37 1,37 
 
1,37 1,46 1,51 
An18g01280 hipotética e sem domínio 
     
1,38 
An01g00840 hipotética e sem domínio 4,13 3,95 3,84 3,28 4,19 3,80 
An09g01070 hipotética e sem domínio 3,93 3,33 3,13 3,43 3,02 3,77 
An12g05850 hipotética e sem domínio 3,93 3,76 3,53 4,64 3,26 3,77 
An07g07620 hipotética e sem domínio 4,21 3,16 3,36 4,55 3,43 3,75 
An14g02790 hipotética e sem domínio 1,24 2,17 2,75 1,65 2,40 3,71 
An11g01210 hipotética e sem domínio 3,68 3,37 3,45 2,49 3,83 3,66 
An11g03360 hipotética e sem domínio 4,24 3,47 
 
6,34 4,31 3,56 
An15g07030 DUF2365 4,04 3,56 2,78 4,13 3,62 3,54 
An18g01930 hipotética e sem domínio 1,92 2,85 3,52 2,52 2,52 3,49 
An05g02080 hipotética e sem domínio 
   
4,25 4,52 3,48 
An12g03510 hipotética e sem domínio 4,18 3,93 3,99 4,71 3,90 3,44 
An14g06160 hipotética e sem domínio 1,99 2,30 1,99 3,76 4,57 3,42 
An15g05700 hipotética e sem domínio 1,62 2,37 2,91 4,01 2,67 3,41 
An08g09740 hipotética e sem domínio 2,94 2,05 2,68 3,17 2,81 3,41 
An09g00440 hipotética e sem domínio 
    
3,02 3,40 
An02g05120 hipotética e sem domínio 4,34 4,77 3,70 3,25 3,48 3,36 
An01g05370 DUF3712 3,40 2,94 2,24 4,04 3,55 3,33 
An07g02070 hipotética e sem domínio 2,16 3,22 3,07 1,68 2,16 3,31 
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log2FC 
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log2FC 
C24h 
log2FC 
An04g09440 DUF4006 2,57 3,32 3,96 1,50 3,27 3,31 
An04g03160 hipotética e sem domínio 2,26 1,89 3,07 3,08 2,88 3,30 
An05g01720 hipotética e sem domínio 
 
2,66 3,69 
 
2,81 3,27 
An16g02860 hipotética e sem domínio 2,77 3,45 4,08 2,83 3,33 3,27 
An13g00700 hipotética e sem domínio 2,67 2,17 3,20 1,66 2,82 3,27 
An02g07110 hipotética e sem domínio 2,30 3,30 3,18 1,61 2,33 3,23 
An01g11410 hipotética e sem domínio 
 
1,55 4,51 2,16 1,87 3,23 
An18g04190 hipotética e sem domínio 1,11 2,68 1,87 1,58 
 
3,20 
An12g03500 hipotética e sem domínio 3,52 3,14 3,05 4,53 3,58 3,17 
An06g00240 unnamed DUF4286 2,96 2,76 4,26 3,01 2,57 3,16 
An01g04890 hipotética e sem domínio 3,24 2,40 1,99 4,79 4,00 3,15 
An14g02730 hipotética e sem domínio 3,76 3,74 
 
3,85 3,46 3,14 
An14g06130 hipotética e sem domínio 3,36 4,33 4,11 2,27 3,44 3,14 
An14g05640 hipotética e sem domínio 2,35 2,56 1,91 2,60 3,79 3,12 
An01g01030 hipotética e sem domínio 2,39 2,54 3,39 2,53 3,11 3,12 
An11g08750 hipotética e sem domínio 2,32 2,78 2,17 1,57 1,35 3,12 
An01g06510 hipotética e sem domínio 3,02 3,12 3,37 3,99 2,84 3,12 
An01g09140 hipotética e sem domínio 1,54 2,34 3,65 
 
2,92 3,05 
An18g04820 hipotética e sem domínio 
  
3,41 3,80 3,35 3,04 
An03g05040 hipotética e sem domínio 2,73 3,35 2,62 1,98 3,20 3,03 
An14g04450 hipotética e sem domínio 3,61 4,98 5,59 3,09 3,87 3,02 
An01g09010 hipotética e sem domínio 2,11 1,88 2,15 2,05 2,57 3,01 
An18g03270 hipotética e sem domínio 3,91 3,69 3,83 2,98 2,84 3,00 
An15g05800 hipotética e sem domínio 2,85 3,07 3,32 
 
2,89 3,00 
An14g04680 hipotética e sem domínio 2,88 3,28 3,71 3,29 3,53 3,00 
An11g06430 UPF0261 1,75 2,91 3,74 1,71 2,84 2,96 
An03g06280 hipotética e sem domínio 2,87 2,50 1,73 3,46 2,78 2,94 
An16g05500 hipotética e sem domínio 
  
3,76 
 
1,54 2,94 
An12g07420 hipotética e sem domínio 
 
2,79 3,50 
 
2,43 2,93 
An18g00340 hipotética e sem domínio 
 
1,25 
  
2,39 2,91 
An11g09250 hipotética e sem domínio 
  
2,82 1,55 1,72 2,90 
An14g01510 hipotética e sem domínio 1,82 1,82 3,07 2,14 2,58 2,89 
An07g03120 DUF1399 4,10 4,32 3,83 3,42 3,47 2,81 
An02g11860 DUF2841 1,67 1,99 2,89 1,41 2,46 2,80 
An09g02760 hipotética e sem domínio 2,03 1,80 2,21 2,51 2,58 2,78 
An16g00820 hipotética e sem domínio 2,14 2,37 3,36 
 
2,67 2,78 
An16g00620 hipotética e sem domínio 1,16 1,52 
  
2,51 2,77 
An01g00520 hipotética e sem domínio 2,07 2,28 2,98 2,09 2,38 2,77 
An03g06110 hipotética e sem domínio 
  
2,21 
  
2,77 
An05g02400 hipotética e sem domínio 
   
3,40 2,02 2,76 
An16g07310 hipotética e sem domínio 2,42 3,08 3,41 2,63 2,66 2,76 
An02g13140 DUF1275 domain 2,00 2,25 2,69 2,74 2,80 2,75 
An13g00130 hipotética e sem domínio 2,40 2,18 2,57 2,36 2,53 2,73 
An02g05417 hipotética e sem domínio 2,15 2,54 2,05 1,17 3,09 2,73 
An16g02900 hipotética e sem domínio 2,13 2,25 1,38 2,99 1,77 2,70 
An11g06240 hipotética e sem domínio 
  
1,42 1,11 1,71 2,70 
An03g00950 hipotética e sem domínio 2,79 
 
1,22 5,64 3,86 2,67 
An04g05190 hipotética e sem domínio 2,81 2,33 2,49 3,16 2,75 2,66 
An02g12440 hipotética e sem domínio 1,95 2,11 1,49 2,96 2,29 2,65 
An11g03130 hipotética e sem domínio 3,18 2,44 2,28 3,08 2,37 2,63 
An13g01460 hipotética e sem domínio 2,33 1,53 1,77 2,86 2,27 2,62         
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An01g09600 hipotética e sem domínio 2,39 2,42 2,13 3,18 2,14 2,61 
An14g06140 hipotética e sem domínio 3,57 4,17 3,57 2,22 3,11 2,61 
An11g07060 hipotética e sem domínio 3,66 5,19 6,39 
 
1,51 2,58 
An16g08160 hipotética e sem domínio 1,74 1,69 1,41 1,94 2,06 2,58 
An02g11550 DUF1338 domain protein  
 
1,94 3,18 
  
2,55 
An01g01860 hipotética e sem domínio 1,72 1,97 
 
2,52 2,99 2,55 
An15g02140 hipotética e sem domínio 
 
2,04 1,73 2,76 2,72 2,54 
An09g02170 hipotética e sem domínio 1,34 
  
3,41 2,32 2,53 
An14g05620 hipotética e sem domínio 
  
2,23 1,88 1,85 2,52 
An15g02500 hipotética e sem domínio 1,94 2,55 2,89 2,17 2,09 2,51 
An14g05610 hipotética e sem domínio 
  
1,82 
 
2,16 2,51 
An04g09450 hipotética e sem domínio 1,73 2,65 3,51 
 
2,65 2,49 
An14g05850 hipotética e sem domínio 
  
1,86 
 
1,24 2,45 
An12g03530 hipotética e sem domínio 2,87 2,50 4,14 1,88 2,18 2,43 
An12g05300 hipotética e sem domínio 1,89 1,60 2,39 3,55 1,94 2,42 
An01g01990 hipotética e sem domínio 4,82 6,38 6,29 3,44 5,64 2,41 
An14g01520 hipotética e sem domínio 1,71 1,52 2,54 2,31 2,07 2,41 
An11g01370 hipotética e sem domínio 1,70 1,84 2,54 2,40 2,01 2,38 
An02g12890 hipotética e sem domínio 3,10 3,07 2,17 3,87 2,46 2,38 
An02g09710 hipotética e sem domínio 3,31 3,07 2,91 4,08 2,79 2,36 
An07g03180 hipotética e sem domínio 1,92 2,36 2,34 2,02 2,13 2,35 
An01g10430 hipotética e sem domínio 2,35 1,92 1,32 3,57 2,42 2,35 
An02g11270 hipotética e sem domínio 1,83 1,28 1,70 2,39 2,05 2,33 
An01g06770 hipotética e sem domínio 1,49 1,38 2,52 1,22 1,07 2,32 
An02g13380 hipotética e sem domínio 2,04 1,73 2,78 
 
1,74 2,31 
An08g03050 hipotética e sem domínio 2,25 
 
1,33 2,05 1,63 2,31 
An12g10330 hipotética e sem domínio 1,34 1,90 3,10 1,68 2,19 2,31 
An02g13170 hipotética e sem domínio 
 
2,41 2,50 1,36 
 
2,30 
An12g09170 hipotética e sem domínio 
   
1,57 1,56 2,26 
An01g07560 hipotética e sem domínio 1,95 1,48 1,60 1,22 2,33 2,24 
An16g08230 hipotética e sem domínio 3,06 2,85 1,99 2,92 2,13 2,23 
An14g03490 hipotética e sem domínio 1,67 1,21 1,58 1,15 2,16 2,23 
An11g01230 hipotética e sem domínio 2,80 2,16 3,09 2,92 2,44 2,23 
An02g07820 hipotética e sem domínio 1,35 1,27 2,37 2,60 1,70 2,22 
An11g07360 hipotética e sem domínio 1,60 1,56 1,38 
 
1,77 2,22 
An08g09950 DUF3425 1,82 2,25 2,22 2,20 1,75 2,22 
An11g08110 hipotética e sem domínio 
  
2,08 
 
1,53 2,21 
An15g07680 hipotética e sem domínio 1,36 1,30 
 
2,06 1,98 2,20 
An04g09840 hipotética e sem domínio 
     
2,19 
An02g12880 hipotética e sem domínio 2,98 3,08 2,07 3,04 2,33 2,18 
An08g03860 hipotética e sem domínio 2,06 2,02 2,73 2,68 1,79 2,18 
An04g03450 hipotética e sem domínio 
  
1,60 1,58 1,67 2,17 
An11g06870 hipotética e sem domínio 2,03 2,06 1,95 2,55 1,76 2,16 
An01g06490 hipotética e sem domínio 1,68 1,87 2,26 1,27 1,76 2,16 
An12g04230 hipotética e sem domínio 1,03 1,28 2,90 
  
2,16 
An15g04210 hipotética e sem domínio 1,06 
 
1,27 
  
2,15 
An18g02600 hipotética e sem domínio 3,12 3,18 4,57 1,66 2,39 2,14 
An08g05680 DUF718  
   
2,43 1,76 2,11 
An11g00080 hipotética e sem domínio 
 
1,94 3,29 
  
2,10 
An08g01392 hipotética e sem domínio 2,91 3,30 2,12 1,07 2,96 2,09 
An11g07160 hipotética e sem domínio 2,36 2,71 3,50 1,45 1,45 2,08 
An09g03000 hipotética e sem domínio 2,47 1,35 
 
2,71 2,55 2,06 
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An04g10120 hipotética e sem domínio 2,45 2,57 2,16 2,26 2,19 2,06 
An07g08270 hipotética e sem domínio 1,42 1,21 1,80 2,21 1,95 2,06 
An06g02120 sem snp hipotética 
DUF3328 
1,01 1,79 1,68 
  
2,06 
An07g02930 hipotética e sem domínio 1,30 1,75 1,10 1,93 
 
2,04 
An12g05390 hipotética e sem domínio 3,81 6,26 7,09 2,75 6,38 7,65 
An09g04370 hipotética e sem domínio 8,08 7,16 5,49 9,41 6,26 7,00 
An07g01410 hipotética e sem domínio 6,95 6,73 6,78 8,09 6,55 6,83 
An11g00060 hipotética e sem domínio 5,05 5,18 6,96 5,27 5,85 6,60 
An09g00130 hipotética e sem domínio 7,29 6,08 
 
9,45 8,69 6,49 
An12g05240 hipotética e sem domínio 
  
6,92 
  
6,26 
An09g04380 hipotética e sem domínio 7,07 6,05 3,95 7,94 4,99 6,03 
An08g08360 hipotética e sem domínio 4,87 5,29 5,04 5,47 4,90 5,91 
An04g09490 hipotética e sem domínio 4,09 6,62 5,52 5,96 5,47 5,80 
An07g09500 hipotética e sem domínio 6,02 5,79 5,49 7,55 5,70 5,66 
An16g02780 hipotética e sem domínio 4,84 3,35 3,53 6,74 6,34 5,45 
An15g05400 hipotética e sem domínio 
  
6,28 
  
5,37 
An15g02050 hipotética e sem domínio 
   
6,06 
 
5,37 
An06g00490 hipotética e sem domínio 
 
2,50 
 
5,80 6,29 5,31 
An01g02040 hipotética e sem domínio 4,68 4,98 5,34 5,65 
 
5,22 
An04g05410 hipotética e sem domínio 3,67 3,53 2,49 3,87 3,39 5,19 
An16g00560 hipotética e sem domínio 4,41 3,11 2,65 7,58 6,29 5,12 
An02g06510 hipotética e sem domínio 4,90 5,03 5,80 3,29 4,49 4,87 
An04g02930 hipotética e sem domínio 4,33 5,39 4,21 4,84 5,60 4,77 
An01g09090 hipotética e sem domínio 5,10 5,39 4,09 4,92 4,97 4,71 
An18g06300 hipotética e sem domínio 3,99 2,96 2,85 4,72 5,75 4,68 
An07g05200 hipotética e sem domínio 5,40 
 
5,92 5,83 4,27 4,54 
An09g00630 DUF3759  4,52 5,14 5,44 4,64 3,87 4,47 
An04g02110 hipotética e sem domínio 5,00 4,33 4,36 5,34 4,18 4,47 
An12g02580 hipotética e sem domínio 2,20 2,74 3,00 2,95 4,03 4,47 
An07g03480 hipotética e sem domínio 3,91 3,65 4,82 3,26 4,13 4,46 
An01g00830 hipotética e sem domínio 3,13 3,45 3,77 4,39 4,22 4,42 
An16g02870 hipotética e sem domínio 3,78 4,58 5,51 3,94 4,02 4,37 
An02g13620 hipotética e sem domínio 4,01 3,84 4,53 3,89 4,22 4,32 
An14g04520 hipotética e sem domínio 4,62 4,29 4,20 4,70 3,89 4,29 
An04g03410 hipotética e sem domínio 
  
2,86 5,28 4,53 4,27 
An03g00930 hipotética e sem domínio 4,37 
  
5,53 4,40 4,20 
An15g07020 hipotética e sem domínio 4,19 4,22 3,73 2,97 4,29 4,14 
An01g12240 Duf 2990 
  
1,09 1,87 2,19 4,12 
An18g02730 hipotética e sem domínio 4,73 4,02 5,32 5,09 4,38 4,11 
An16g07320 hipotética e sem domínio 
  
4,33 3,83 3,35 4,09 
An05g01710 hipotética e sem domínio 1,10 3,58 3,84 2,13 4,09 4,08 
An15g04990 hipotética e sem domínio 2,24 4,09 4,32 2,66 4,01 4,05 
An01g03430 hipotética e sem domínio 3,88 3,01 2,88 4,51 3,48 4,02 
An11g03790 hipotética e sem domínio 2,74 2,96 4,40 4,48 2,67 4,02 
An16g04870 DUF1398 
 
3,18 3,11 
 
3,50 4,00 
An15g05640 hipotética e sem domínio 2,38 3,56 4,33 2,61 3,28 3,99 
An09g02140 hipotética e sem domínio 3,19 2,68 1,93 4,67 3,79 3,94 
An12g02310 hipotética e sem domínio 2,93 3,51 3,89 3,26 3,85 3,93 
An11g10010 hipotética e sem domínio 4,53 4,83 6,42 4,37 4,26 3,88 
An05g02150 hipotética e sem domínio 4,26 4,93 4,73 3,99 
 
3,87 
An04g10010 hipotética e sem domínio 1,31 4,89 5,27 
 
2,47 3,86 
An02g13060 hipotética e sem domínio 3,20 
  
6,17 6,04 3,85 
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An01g09970 hipotética e sem domínio 3,03 3,46 
 
4,01 4,50 3,84 
An04g09470 hipotética e sem domínio 
 
1,58 1,39 
 
1,29 2,02 
An09g04310 hipotética e sem domínio 1,92 2,64 2,72 2,78 2,10 2,01 
An04g05450 hipotética e sem domínio 1,32 1,14 2,81 1,68 1,88 2,01 
An16g07350 hipotética e sem domínio 1,60 2,25 4,06 1,26 1,61 2,01 
An05g00970 hipotética e sem domínio 2,74 2,68 2,86 2,42 1,89 2,00 
An16g08880 Domain of unknown 
function (DUF4187)  
1,38 
 
1,03 1,35 
 
2,00 
An12g08820 hipotética e sem domínio 1,22 1,05 2,22 
 
1,45 1,98 
An11g03090 hipotética e sem domínio 1,07 1,06 2,46 1,08 1,53 1,96 
An01g02680 hipotética e sem domínio 2,02 1,46 1,05 2,54 2,06 1,96 
An05g02430 hipotética e sem domínio 
   
3,86 2,56 1,96 
An08g08620 DUF2839 
  
2,10 1,45 
 
1,96 
An02g08810 DUF1183 1,81 1,07 1,45 3,14 1,70 1,96 
An04g03540 hipotética e sem domínio 2,06 2,13 2,81 1,63 1,61 1,95 
An18g03560 hipotética e sem domínio 2,44 2,32 
 
3,77 2,29 1,95 
An11g00730 hipotética e sem domínio 1,66 1,54 1,98 2,16 1,49 1,95 
An02g11520 hipotética e sem domínio 
 
1,37 2,02 1,60 1,52 1,94 
An14g03480 hipotética e sem domínio 1,42 1,09 1,36 2,12 1,82 1,94 
An14g04320 DUF2422 1,28 1,66 1,97 1,66 1,77 1,94 
An02g05370 hipotética e sem domínio 
  
1,30 
 
1,58 1,93 
An12g10730 DUF4419 1,83 2,28 2,35 1,60 1,59 1,92 
An08g08730 hipotética e sem domínio 1,30 
 
1,69 
 
1,36 1,92 
An11g05270 hipotética e sem domínio 2,87 3,32 1,22 2,84 2,43 1,91 
An12g09280 hipotética e sem domínio 
    
1,16 1,91 
An01g07110 hipotética e sem domínio 1,96 1,67 1,12 1,86 1,95 1,90 
An14g05950 hipotética e sem domínio 
  
1,65 
 
1,24 1,90 
An14g05650 hipotética e sem domínio 1,09 1,58 
 
1,15 2,65 1,89 
An01g09700 hipotética e sem domínio 2,10 2,06 3,09 2,68 1,43 1,89 
An15g07470 hipotética e sem domínio 2,58 2,96 2,95 2,47 1,81 1,88 
An11g07720 hipotética e sem domínio 
 
1,76 2,33 
 
1,41 1,86 
An07g09510 hipotética e sem domínio 1,63 2,28 1,38 2,66 1,94 1,85 
An16g05800 hipotética e sem domínio 
  
1,31 
 
1,22 1,84 
An14g05180 hipotética e sem domínio 2,02 2,35 1,89 2,25 1,67 1,83 
An10g00610 hipotética e sem domínio 
  
3,11 1,95 1,74 1,83 
An15g07690 hipotética e sem domínio 
   
1,05 1,27 1,82 
An07g04510 hipotética e sem domínio 
   
1,94 1,71 1,82 
An13g02730 hipotética e sem domínio 1,62 1,20 1,19 2,31 1,73 1,82 
An16g08520 hipotética e sem domínio 1,18 1,42 2,82 1,46 1,18 1,81 
An18g06450 hipotética e sem domínio 
    
1,05 1,80 
An12g09360 hipotética e sem domínio 1,42 1,21 1,43 
 
2,09 1,79 
An12g08810 hipotética e sem domínio 2,04 1,20 1,99 1,53 1,75 1,79 
An12g09960 hipotética e sem domínio 
 
1,14 1,50 1,90 2,26 1,79 
An07g09520 hipotética e sem domínio 1,27 1,45 
 
2,67 1,68 1,77 
An14g04250 hipotética e sem domínio 2,23 2,82 2,41 1,12 2,15 1,77 
An15g03070 hipotética e sem domínio 
  
1,56 
 
1,29 1,76 
An01g06360 hipotética e sem domínio 
   
1,44 1,32 1,75 
An07g03270 hipotética e sem domínio 
    
1,71 1,75 
An01g07340 hipotética e sem domínio 1,14 1,32 2,09 
 
1,83 1,75 
An01g09130 hipotética e sem domínio 
  
2,07 
 
1,12 1,75 
An04g00540 hipotética e sem domínio 1,39 1,76 1,76 2,12 1,51 1,74 
An15g01570 hipotética e sem domínio 
  
1,75 
  
1,73 
An15g01720 hipotética e sem domínio 1,06 
 
1,90 1,75 1,63 1,73 
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An14g02280 hipotética e sem domínio 
   
2,19 1,80 1,73 
An07g10440 hipotética e sem domínio 1,63 1,66 1,48 1,49 2,24 1,70 
An08g08630 hipotética e sem domínio 
 
1,18 2,20 
 
1,48 1,70 
An01g05400 hipotética e sem domínio 1,69 1,65 1,91 3,08 2,25 1,69 
An01g07290 hipotética e sem domínio 
  
1,44 
 
1,49 1,68 
An01g11430 hipotética e sem domínio 1,05 1,05 1,00 
 
1,40 1,68 
An08g09640 hipotética e sem domínio 1,82 1,06 
 
2,82 2,40 1,68 
An01g02360 hipotética e sem domínio 
 
1,77 1,51 1,20 1,49 1,67 
An13g01200 hipotética e sem domínio 2,11 1,49 1,42 3,01 2,04 1,66 
An15g01100 hipotética e sem domínio 1,63 1,94 
 
1,98 1,48 1,65 
An18g05260 hipotética e sem domínio 1,22 2,22 2,45 1,77 1,78 1,65 
An05g00800 hipotética e sem domínio 2,19 4,00 3,59 1,96 2,30 1,65 
An04g06610 hipotética e sem domínio 
 
1,26 1,96 
  
1,64 
An03g04040 hipotética e sem domínio 
   
1,42 1,53 1,64 
An02g08580 hipotética e sem domínio 
   
1,19 
 
1,63 
An03g02290 hipotética e sem domínio 1,64 1,71 2,48 1,28 1,41 1,63 
An13g01640 hipotética e sem domínio 3,12 2,49 3,33 2,73 2,14 1,62 
An08g00660 hipotética e sem domínio 
 
1,14 1,32 
 
1,12 1,62 
An14g05740 hipotética e sem domínio 
    
1,01 1,62 
An02g11430 hipotética e sem domínio 
 
1,49 1,71 1,36 1,77 1,61 
An18g05715 hipotética e sem domínio 
 
1,45 
  
1,03 1,61 
An08g05278 hipotética e sem domínio 1,10 1,17 1,67 1,81 2,25 1,60 
An01g13495 hipotética e sem domínio 1,28 1,74 1,56 1,15 1,36 1,60 
An11g03960 hipotética e sem domínio 2,27 1,68 1,01 2,95 2,05 1,59 
An07g08260 hipotética e sem domínio 
  
1,68 
 
1,13 1,59 
An18g06460 hipotética e sem domínio 
     
1,58 
An01g12980 hipotética e sem domínio 1,27 
  
1,61 1,45 1,58 
An04g07540 hipotética e sem domínio 1,73 2,25 2,14 1,52 1,39 1,57 
An01g06570 hipotética e sem domínio 1,06 
 
1,38 1,03 1,46 1,56 
An18g04530 DUF1989 Domain  1,29 1,37 2,57 1,26 1,46 1,56 
An14g02960 hipotética e sem domínio 2,05 1,77 1,60 2,48 1,67 1,56 
An04g06050 hipotética e sem domínio 1,15 1,51 1,98 1,40 1,22 1,55 
An14g06490 hipotética e sem domínio 2,85 2,20 2,15 3,54 1,92 1,55 
An16g07820 hipotética e sem domínio 
  
1,42 
  
1,54 
An18g02820 hipotética e sem domínio 
  
1,26 1,28 1,09 1,54 
An04g01427 hipotética e sem domínio 1,18 1,36 
  
1,57 1,54 
An19g00040 hipotética e sem domínio 1,25 1,85 2,61 1,44 
 
1,53 
An13g00500 hipotética e sem domínio 2,42 4,55 4,08 1,12 2,35 1,53 
An03g00470 Protein of unknown 
function (DUF1049)  
1,89 2,83 1,62 3,18 2,02 1,53 
An08g03170 hipotética e sem domínio 1,79 1,73 2,02 1,68 1,68 1,53 
An06g00550 hipotética e sem domínio 1,63 
  
3,10 2,66 1,52 
An12g01130 hipotética e sem domínio 
     
1,52 
An13g00380 DUF3074 1,01 1,33 1,75 
 
1,13 1,52 
An12g05420 UF3984 
  
1,12 1,13 
 
1,52 
An09g03230 hipotética e sem domínio 
  
1,21 
  
1,52 
An14g06240 hipotética e sem domínio 
 
1,42 1,44 
 
1,94 1,51 
An14g04550 hipotética e sem domínio 
 
1,19 2,50 1,43 
 
1,51 
An15g06520 hipotética e sem domínio 1,33 
  
1,80 1,41 1,50 
An08g07250 hipotética e sem domínio 
 
2,00 3,38 
  
1,50 
An16g04780 hipotética e sem domínio 2,48 2,26 4,16 1,28 1,54 1,49 
An08g01400 hipotética e sem domínio 1,83 1,62 1,53 1,90 1,61 1,49 
An03g06680 hipotética e sem domínio 
   
1,01 1,43 1,49 
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B24 
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C6 
log2FC 
C12h 
log2FC 
C24h 
log2FC 
An12g08770 hipotética e sem domínio 
 
1,03 1,71 
 
1,56 1,49 
An07g04230 hipotética e sem domínio 
    
1,16 1,48 
An16g02800 hipotética e sem domínio 
    
1,46 1,48 
An01g01450 hipotética e sem domínio 
 
1,67 2,09 
  
1,48 
An11g03810 hipotética e sem domínio 1,13 1,05 1,37 1,58 1,84 1,48 
An15g01120 hipotética e sem domínio 2,63 2,86 1,78 1,32 1,41 1,48 
An08g00160 hipotética e sem domínio 1,68 1,32 2,11 1,18 1,24 1,48 
An11g05200 hipotética e sem domínio 
     
1,48 
An11g03190 hipotética e sem domínio 2,66 1,56 
 
4,40 2,80 1,47 
An14g05210 hipotética e sem domínio 2,15 2,26 3,00 2,82 1,90 1,47 
An15g03060 hipotética e sem domínio 
     
1,47 
An08g01390 hipotética e sem domínio 3,15 3,12 1,63 1,92 2,40 1,47 
An04g00747 hipotética e sem domínio 1,43 1,48 1,49 
 
1,62 1,46 
An02g10870 hipotética e sem domínio 
   
1,50 1,53 1,45 
An07g07940 hipotética e sem domínio 
    
1,03 1,45 
An11g01380 hipotética e sem domínio 1,01 1,40 
 
1,43 
 
1,43 
An02g05110 hipotética e sem domínio 2,25 2,43 1,93 1,61 1,62 1,43 
An14g04910 hipotética e sem domínio 
  
1,60 
 
1,34 1,42 
An10g00240 hipotética e sem domínio 1,87 
  
3,12 1,88 1,42 
An03g06520 hipotética e sem domínio 1,14 
 
2,49 1,46 1,13 1,41 
An01g13500 hipotética e sem domínio 1,01 1,93 1,62 
 
1,57 1,41 
An16g02410 hipotética e sem domínio 1,55 2,14 1,77 2,08 2,20 1,40 
An17g00940 hipotética e sem domínio 1,42 
  
2,80 1,45 1,40 
An18g00680 hipotética e sem domínio 
   
1,33 1,11 1,39 
An08g00620 DUF3336 1,45 1,29 1,28 
 
1,27 1,38 
An08g00850 DUF4414 1,06 1,46 1,28 1,31 1,65 1,38 
An06g00700 hipotética e sem domínio 1,38 
 
2,23 
 
1,93 1,38 
An02g01060 hipotética e sem domínio 
  
1,94 1,04 
 
1,37 
An18g02410 hipotética e sem domínio 1,45 1,40 2,23 1,42 1,39 1,37 
An02g00200 DUF1673 
   
1,20 
 
1,37 
An07g05220 hipotética e sem domínio 1,61 
 
1,07 
 
1,13 1,36 
An01g05380 hipotética e sem domínio 1,24 1,24 1,07 2,30 1,74 1,36 
An08g10190 hipotética e sem domínio 
  
1,71 
 
1,38 1,36 
An07g04335 hipotética e sem domínio 
    
1,06 1,36 
An02g07910 hipotética e sem domínio 
   
1,39 1,36 1,36 
An07g09420 hipotética e sem domínio 
   
2,75 
 
1,36 
An05g01490 hipotética e sem domínio 1,77 
  
2,21 1,17 1,35 
An15g01820 hipotética e sem domínio 
     
1,34 
An15g06850 hipotética e sem domínio 1,08 1,27 1,77 
  
1,34 
An14g03700 hipotética e sem domínio 
  
1,03 
  
1,34 
An14g05730 hipotética e sem domínio 1,29 1,70 
 
1,94 1,14 1,34 
An07g00140 hipotética e sem domínio 1,66 
 
1,46 2,94 1,99 1,34 
An01g00010 hipotética e sem domínio 
   
1,02 
 
1,33 
An02g14570 hipotética e sem domínio 1,58 1,34 
 
1,95 1,78 1,32 
An07g00160 hipotética e sem domínio 
   
1,31 1,49 1,32 
An07g08620 hipotética e sem domínio 
 
1,14 2,54 1,20 1,36 1,31 
An01g14060 hipotética e sem domínio 
  
1,79 1,27 1,17 1,31 
An08g02410 hipotética e sem domínio 
   
1,26 1,03 1,31 
An11g01090 hipotética e sem domínio 1,47 1,74 2,24 
 
1,81 1,31 
An03g03960 DUF2841 
    
1,51 1,30 
An02g07030 hipotética e sem domínio 
  
1,27 
  
1,30 
An08g06600 hipotética e sem domínio 1,08 1,25 1,19 1,39 1,75 1,30 
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C6 
log2FC 
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log2FC 
C24h 
log2FC 
An16g00590 hipotética e sem domínio 1,48 2,70 3,73 
 
1,67 1,30 
An18g03390 hipotética e sem domínio 
    
1,46 1,29 
An02g11880 hipotética e sem domínio 
   
1,22 
 
1,28 
An11g00850 hipotética e sem domínio 1,24 1,96 2,80 
 
1,33 1,28 
An07g01820 hipotética e sem domínio 1,16 
 
1,69 2,27 1,51 1,27 
An14g05190 hipotética e sem domínio 1,47 2,04 1,85 
 
1,45 1,27 
An08g00170 hipotética e sem domínio 1,50 1,06 1,78 1,69 
 
1,27 
An08g07880 hipotética e sem domínio 1,55 1,35 
   
1,27 
An17g00950 hipotética e sem domínio 
  
1,33 
 
1,56 1,27 
An11g10170 hipotética e sem domínio 1,51 1,60 
 
1,28 1,05 1,27 
An02g14580 hipotética e sem domínio 1,39 2,28 2,03 
 
1,06 1,27 
An02g04450 hipotética e sem domínio 
  
1,04 1,76 
 
1,27 
An05g00740 hipotética e sem domínio 1,23 1,32 1,96 
 
1,35 1,26 
An15g06800 hipotética e sem domínio 
   
1,64 
 
1,26 
An01g13520 hipotética e sem domínio 1,08 1,41 1,36 
 
1,32 1,26 
An07g03730 DUF1479 domain protein 1,27 1,13 
 
1,64 1,16 1,26 
An16g08600 hipotética e sem domínio 
 
1,06 1,05 
  
1,25 
An04g02370 hipotética e sem domínio 1,77 1,92 1,94 1,26 1,14 1,25 
An07g02450 hipotética e sem domínio 
   
1,85 
 
1,24 
An01g10780 hipotética e sem domínio 1,28 
 
1,35 2,09 1,32 1,24 
An18g03370 hipotética e sem domínio 
   
1,67 
 
1,23 
An08g04840 hipotética e sem domínio 
 
2,54 3,03 1,58 1,80 1,22 
An08g05430 hipotética e sem domínio 1,04 
 
1,34 2,29 1,32 1,22 
An08g04710 hipotética e sem domínio 1,16 1,42 1,69 
 
1,72 1,21 
An16g08960 hipotética e sem domínio 1,03 1,09 
 
1,66 1,39 1,21 
An16g00950 hipotética e sem domínio 
  
1,43 
  
1,21 
An11g04770 hipotética e sem domínio 
  
1,21 1,01 
 
1,21 
An13g02720 hipotética e sem domínio 1,15 
 
1,07 1,93 1,53 1,21 
An02g05520 hipotética e sem domínio 
   
1,97 1,20 1,21 
An01g05390 hipotética e sem domínio 
    
1,10 1,20 
An08g00120 hipotética e sem domínio 
   
1,07 
 
1,20 
An08g05480 hipotética e sem domínio 
 
1,11 
   
1,20 
An14g01990 hipotética e sem domínio 
   
1,45 1,40 1,20 
An15g02520 hipotética e sem domínio 
  
1,52 
  
1,20 
An01g10570 hipotética e sem domínio 
 
1,01 1,13 
  
1,20 
An01g04770 hipotética e sem domínio 1,39 2,04 3,02 
 
1,93 1,19 
An02g04970 hipotética e sem domínio 
  
1,43 
  
1,19 
An11g04690 DUF4110 
  
1,27 
  
1,19 
An12g05550 DUF2007  1,19 1,01 
 
1,28 1,25 1,19 
An03g03530 hipotética e sem domínio 2,70 2,90 2,13 3,12 1,31 1,19 
An01g06300 hipotética e sem domínio 
 
1,16 
 
1,61 1,19 1,19 
An16g05040 hipotética e sem domínio 1,83 1,28 1,48 1,70 2,07 1,17 
An02g01010 hipotética e sem domínio 
     
1,17 
An11g00930 hipotética e sem domínio 
  
1,26 1,09 
 
1,16 
An07g05780 hipotética e sem domínio 1,49 1,41 
 
1,17 1,45 1,15 
An11g08520 hipotética e sem domínio 
     
1,15 
An03g03870 hipotética e sem domínio 1,97 1,75 1,14 1,99 2,06 1,15 
An02g12240 Domain of unknown 
function (DUF4640)  
   
1,04 
 
1,15 
An08g10660 hipotética e sem domínio 
  
1,22 
 
1,10 1,15 
An16g01540 hipotética e sem domínio 
  
1,77 
 
1,26 1,15 
An12g04540 hipotética e sem domínio 1,43 2,27 2,91 1,46 1,61 1,15 
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An02g08770 hipotética e sem domínio 2,83 2,38 4,70 2,01 1,28 1,14 
An01g00020 hipotética e sem domínio 
     
1,14 
An03g04050 hipotética e sem domínio 
     
1,13 
An14g03530 hipotética e sem domínio 
     
1,13 
An04g04260 hipotética e sem domínio 1,25 
  
2,41 1,49 1,13 
An02g07940 hipotética e sem domínio 
  
2,03 
  
1,13 
An15g06000 hipotética e sem domínio 1,74 1,76 3,12 1,08 1,31 1,13 
An12g07820 hipotética e sem domínio 
  
1,92 
  
1,12 
An15g06350 hipotética e sem domínio 
     
1,12 
An08g08650 hipotética e sem domínio 
  
1,20 1,19 1,06 1,12 
An11g02120 hipotética e sem domínio 
  
1,18 
 
1,05 1,12 
An12g01010 hipotética e sem domínio 
  
1,05 
  
1,12 
An04g08570 hipotética e sem domínio 
  
1,09 
  
1,11 
An12g10600 hipotética e sem domínio 1,47 1,98 1,43 1,01 
 
1,11 
An01g11580 hipotética e sem domínio 
   
1,40 1,27 1,11 
An15g04430 hipotética e sem domínio 
  
1,13 
 
1,07 1,11 
An02g00800 hipotética e sem domínio 
  
2,07 1,41 
 
1,11 
An14g06770 hipotética e sem domínio 
  
1,28 1,17 
 
1,10 
An01g08840 DUF159  2,18 1,70 1,29 2,21 1,71 1,10 
An11g10160 hipotética e sem domínio 1,79 1,39 1,22 1,54 1,19 1,10 
An07g06390 hipotética e sem domínio 
 
1,65 1,93 
  
1,10 
An03g02635 hipotética e sem domínio 
  
1,06 1,16 
 
1,10 
An07g04290 DUF3006 1,67 1,71 1,33 1,04 
 
1,10 
An07g03300 hipotética e sem domínio 2,97 2,17 2,13 1,63 1,30 1,10 
An06g00705 hipotética e sem domínio 
     
1,09 
An02g04470 hipotética e sem domínio 
 
1,12 1,21 
  
1,09 
An11g00090 hipotética e sem domínio 1,71 2,05 
 
3,21 1,34 1,09 
An09g05960 hipotética e sem domínio 1,92 2,13 2,45 
 
1,44 1,09 
An02g04180 DUF155  
    
1,07 1,08 
An02g10230 hipotética e sem domínio 
 
1,06 1,15 1,01 1,06 1,08 
An15g07010 hipotética e sem domínio 
  
1,69 
 
1,44 1,08 
An09g03970 hipotética e sem domínio 
  
1,12 
 
1,34 1,08 
An09g04830 hipotética e sem domínio 
  
1,18 
  
1,08 
An01g05680 hipotética e sem domínio 1,73 1,44 1,79 1,43 1,29 1,08 
An14g04460 hipotética e sem domínio 1,34 2,01 3,34 1,48 1,62 1,07 
An11g03140 hipotética e sem domínio 
   
2,85 1,53 1,07 
An01g09790 hipotética e sem domínio 
     
1,07 
An15g01730 hipotética e sem domínio 3,67 3,34 2,34 3,24 2,64 1,06 
An04g05200 hipotética e sem domínio 1,42 
 
1,15 
  
1,06 
An03g01730 hipotética e sem domínio 
  
1,47 
  
1,06 
An15g03360 hipotética e sem domínio 
  
1,05 
  
1,06 
An04g00950 hipotética e sem domínio 
  
1,03 
  
1,06 
An18g05530 hipotética e sem domínio 1,60 1,78 1,79 
 
1,11 1,05 
An09g06200 hipotética e sem domínio 
  
1,21 
  
1,05 
An07g06870 hipotética e sem domínio 1,18 1,39 
 
1,01 1,23 1,05 
An01g04900 DUF2414 1,12 
  
1,12 1,14 1,05 
An02g05030 hipotética e sem domínio 
     
1,04 
An15g01810 hipotética e sem domínio 
     
1,04 
An08g06300 hipotética e sem domínio 1,45 
 
1,51 2,25 1,31 1,03 
An08g01940 UPF0261 
   
1,46 1,29 1,03 
An16g01930 hipotética e sem domínio 1,12 1,11 
 
1,65 1,39 1,03 
An16g01890 DUF3431 
  
1,00 1,45 
 
1,03 
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An16g03550 hipotética e sem domínio 
 
1,08 
 
1,82 1,14 1,03 
An15g00530 hipotética e sem domínio 
  
1,33 
  
1,03 
An18g01850 hipotética e sem domínio 2,39 2,79 1,36 
 
2,30 1,02 
An07g09430 hipotética e sem domínio 
     
1,02 
An08g02430 hipotética e sem domínio 
  
1,20 2,28 2,16 1,02 
An07g08080 hipotética e sem domínio 1,26 
  
2,61 1,09 1,02 
An08g05090 hipotética e sem domínio 1,21 1,32 2,27 
 
1,05 1,01 
An01g13190 hipotética e sem domínio 
     
1,01 
An07g07350 hipotética e sem domínio 1,34 1,17 
 
1,06 1,46 1,01 
An18g06390 DUF3812 2,52 1,85 
 
2,16 2,23 1,01 
An14g05230 hipotética e sem domínio 2,02 1,20 
 
1,49 1,29 1,00 
An08g08990 hipotética e sem domínio 
    
1,25 1,00 
An01g02020 DUF422 2,57 1,82 1,81 2,11 1,63 1,00 
An02g12950 hipotética e sem domínio 
    
1,20 
 
An11g08540 hipotética e sem domínio 1,56 1,99 1,88 
 
1,19 
 
An08g06630 hipotética e sem domínio 2,37 2,39 1,43 1,09 1,19 
 
An04g02290 hipotética e sem domínio 1,02 1,39 
 
1,09 1,17 
 
An12g02300 hipotética e sem domínio 
    
1,17 
 
An14g06510 hipotética e sem domínio 1,47 2,00 2,06 
 
1,17 
 
An15g04670 hipotética e sem domínio 3,27 3,45 1,36 1,76 1,16 
 
An07g03540 hipotética e sem domínio 2,65 2,60 
 
1,61 1,16 
 
An08g05460 hipotética e sem domínio 1,80 2,38 1,32 1,29 1,15 
 
An18g05370 hipotética e sem domínio 1,86 1,21 
 
2,69 1,14 
 
An12g08190 hipotética e sem domínio 
   
1,96 1,14 
 
An04g06520 hipotética e sem domínio 1,24 1,70 
 
1,76 1,13 
 
An16g01550 DUF544 
    
1,13 
 
An02g10290 hipotética e sem domínio 1,47 
  
2,22 1,13 
 
An09g01230 hipotética e sem domínio 1,98 2,44 1,55 1,36 1,13 
 
An14g05240 hipotética e sem domínio 1,76 1,08 
 
2,04 1,12 
 
An04g01760 hipotética e sem domínio 2,03 2,20 1,38 
 
1,12 
 
An08g10630 hipotética e sem domínio 1,64 2,28 1,90 
 
1,11 
 
An07g02550 hipotética e sem domínio 
    
1,11 
 
An13g02800 hipotética e sem domínio 1,20 
 
1,22 
 
1,07 
 
An09g01120 DUF1212 1,09 
  
1,27 1,07 
 
An16g08750 hipotética e sem domínio 
 
1,28 
  
1,07 
 
An12g03690 hipotética e sem domínio 
    
1,06 
 
An01g10480 hipotética e sem domínio 
  
1,07 
 
1,06 
 
An04g03280 hipotética e sem domínio 
 
1,55 1,18 
 
1,05 
 
An14g04230 hipotética e sem domínio 
 
1,37 1,15 
 
1,05 
 
An08g09580 hipotética e sem domínio 2,10 
  
2,60 1,04 
 
An12g07880 hipotética e sem domínio 
    
1,03 
 
An07g00410 hipotética e sem domínio 
    
1,03 
 
An08g03020 hipotética e sem domínio 
 
1,41 1,56 1,01 1,03 
 
An01g05210 hipotética e sem domínio 1,16 1,57 1,08 
 
1,01 
 
An18g05730 hipotética e sem domínio 1,20 
  
1,26 1,01 
 
An01g13850 hipotética e sem domínio 1,37 2,62 
 
1,79 1,01 
 
An02g06450 hipotética e sem domínio 1,59 1,45 1,10 
 
1,00 
 
An06g02560 hipotética e sem domínio 4,80 
  
8,59 7,70 
 
An01g00790 hipotética e sem domínio 2,34 
  
4,20 5,09 
 
An13g00490 hipotética e sem domínio 
 
5,42 5,12 
 
4,16 
 
An12g05910 hipotética e sem domínio 3,36 6,57 5,21 
 
3,54 
 
An18g01110 hipotética e sem domínio 
 
3,19 2,89 5,42 3,51 
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An06g00320 hipotética e sem domínio 1,36 
  
2,93 2,97 
 
An12g05730 hipotética e sem domínio 3,52 3,04 2,66 2,32 2,86 
 
An16g00840 hipotética e sem domínio 2,21 1,95 1,61 3,21 2,83 
 
An14g07150 hipotética e sem domínio 3,92 2,56 1,99 2,50 2,63 
 
An16g05030 hipotética e sem domínio 3,01 3,14 2,07 2,41 2,47 
 
An16g02740 hipotética e sem domínio 
   
3,17 2,38 
 
An11g04800 hipotética e sem domínio 2,48 2,75 
 
2,96 2,34 
 
An12g08530 hipotética e sem domínio 1,84 4,06 2,89 
 
2,30 
 
An16g00580 hipotética e sem domínio 2,29 3,21 3,52 
 
2,30 
 
An01g00460 hipotética e sem domínio 
   
1,66 2,29 
 
An01g07060 hipotética e sem domínio 3,98 3,74 3,07 2,52 2,27 
 
An11g06690 hipotética e sem domínio 2,76 2,26 1,13 2,28 2,17 
 
An02g08740 DUF3292 1,69 1,99 1,02 1,19 2,10 
 
An04g06540 hipotética e sem domínio 2,28 2,15 
 
2,37 2,08 
 
An12g10460 hipotética e sem domínio 2,88 3,43 
 
2,92 2,07 
 
An07g05910 hipotética e sem domínio 
 
2,21 
 
1,69 2,02 
 
An15g06100 hipotética e sem domínio 3,57 2,93 1,92 2,49 2,01 
 
An04g00350 hipotética e sem domínio 2,03 2,42 2,38 2,57 1,97 
 
An01g08080 hipotética e sem domínio 1,96 2,57 1,60 
 
1,85 
 
An02g02760 hipotética e sem domínio 2,24 2,32 1,22 1,96 1,85 
 
An01g03130 hipotética e sem domínio 2,86 3,35 3,00 1,22 1,83 
 
An03g00520 hipotética e sem domínio 1,43 1,23 1,48 1,79 1,79 
 
An04g00100 DUF1761  3,39 2,98 2,14 2,52 1,79 
 
An14g06050 hipotética e sem domínio 2,32 2,21 1,58 2,11 1,78 
 
An04g03230 hipotética e sem domínio 2,46 3,33 2,64 
 
1,77 
 
An09g02500 hipotética e sem domínio 2,04 2,28 2,17 
 
1,75 
 
An08g10620 hipotética e sem domínio 2,05 2,99 2,84 1,36 1,72 
 
An18g01900 hipotética e sem domínio 1,84 1,55 2,33 1,94 1,72 
 
An02g05820 hipotética e sem domínio 2,32 2,59 1,11 
 
1,70 
 
An03g04130 hipotética e sem domínio 1,55 1,04 
 
1,03 1,68 
 
An02g05060 hipotética e sem domínio 3,99 3,09 1,62 2,21 1,64 
 
An14g06810 DUF4112 2,44 2,11 1,19 1,69 1,61 
 
An01g13480 DUF3445 3,14 3,00 3,32 1,29 1,56 
 
An14g06600 hipotética e sem domínio 1,98 2,21 1,32 
 
1,53 
 
An12g03760 hipotética e sem domínio 2,04 
  
1,92 1,52 
 
An11g07880 hipotética e sem domínio 2,01 1,96 1,42 2,05 1,49 
 
An06g01990 hipotética e sem domínio 1,38 
 
1,01 1,27 1,49 
 
An11g07875 hipotética e sem domínio 1,98 1,91 1,17 1,02 1,47 
 
An15g03480 DUF2763 
  
1,32 
 
1,47 
 
An07g04050 hipotética e sem domínio 1,32 1,07 
  
1,45 
 
An05g00680 hipotética e sem domínio 
 
1,90 1,95 2,21 1,45 
 
An03g03880 hipotética e sem domínio 1,37 1,09 1,38 
 
1,45 
 
An18g03630 hipotética e sem domínio 1,89 2,09 1,07 1,24 1,45 
 
An04g09310 hipotética e sem domínio 1,71 1,64 
 
2,06 1,45 
 
An16g07780 hipotética e sem domínio 
 
1,61 
  
1,44 
 
An02g02770 hipotética e sem domínio 2,14 1,57 1,50 3,23 1,41 
 
An15g01630 hipotética e sem domínio 1,64 1,98 2,29 
 
1,40 
 
An01g13360 hipotética e sem domínio 1,25 2,30 
  
1,39 
 
An01g12680 hipotética e sem domínio 1,08 1,46 
  
1,38 
 
An16g03500 hipotética e sem domínio 3,72 2,82 1,39 1,88 1,38 
 
An15g05850 DUF92 domain protein  1,86 1,49 
 
1,59 1,36 
 
An02g10300 hipotética e sem domínio 1,44 1,08 
  
1,36 
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C24h 
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An14g06360 hipotética e sem domínio 
    
1,35 
 
An06g02268 hipotética e sem domínio 2,87 2,81 
 
3,98 1,32 
 
An01g08070 hipotética e sem domínio 1,05 1,94 1,30 
 
1,32 
 
An02g04420 hipotética e sem domínio 1,77 2,01 2,66 1,48 1,31 
 
An16g07390 hipotética e sem domínio 
   
2,88 1,29 
 
An01g03710 hipotética e sem domínio 1,24 
  
2,11 1,28 
 
An14g04310 hipotética e sem domínio 
 
1,02 1,69 
 
1,28 
 
An01g07540 hipotética e sem domínio 
 
1,04 1,13 
 
1,28 
 
An15g04560 hipotética e sem domínio 
   
1,38 1,28 
 
An07g10380 hipotética e sem domínio 2,07 2,18 1,67 
 
1,28 
 
An18g00580 hipotética e sem domínio 1,74 1,52 
 
2,18 1,28 
 
An16g03280 hipotética e sem domínio 1,64 1,72 1,10 1,56 1,27 
 
An03g02590 hipotética e sem domínio 
   
1,46 1,26 
 
An01g10900 hipotética e sem domínio 1,49 1,27 
 
2,72 1,26 
 
An08g01250 hipotética e sem domínio 
    
1,26 
 
An01g13020 hipotética e sem domínio 1,28 1,65 1,24 
 
1,24 
 
An15g06300 hipotética e sem domínio 1,56 1,27 
 
1,88 1,24 
 
An15g03050 hipotética e sem domínio 
 
1,22 1,18 
 
1,23 
 
An06g01260 hipotética e sem domínio 1,03 
   
1,23 
 
An18g05410 hipotética e sem domínio 1,67 1,79 
 
1,65 1,22 
 
An16g03350 hipotética e sem domínio 1,35 1,90 1,80 
 
1,22 
 
An12g03750 hipotética e sem domínio 1,92 
  
2,72 1,22 
 
An01g03730 hipotética e sem domínio 
   
1,81 1,21 
 
An16g09030 hipotética e sem domínio 
 
3,24 2,86 
 
1,21 
 
An15g05860 hipotética e sem domínio 1,70 1,44 
 
1,48 1,20 
 
An01g12660 hipotética e sem domínio 
   
1,74 1,16 
 
An02g04710 hipotética e sem domínio 1,02 1,02 
  
1,08 
 
An02g09860 hipotética e sem domínio 
    
1,00 
 
An02g13070 hipotética e sem domínio 
   
2,65 2,28 
 
An02g14005 hipotética e sem domínio 
  
1,48 
 
1,13 
 
An03g01630 hipotética e sem domínio 2,69 2,69 
 
1,56 1,19 
 
An03g03920 hipotética e sem domínio 
 
1,18 1,18 
 
1,08 
 
An04g00550 hipotética e sem domínio 
  
1,05 1,05 1,12 
 
An06g00690 hipotética e sem domínio 
  
1,03 
 
1,08 
 
An07g02600 hipotética e sem domínio 1,71 1,71 
 
1,71 1,66 
 
An08g07500 hipotética e sem domínio 2,07 2,07 
 
2,07 1,66 
 
An12g06280 hipotética e sem domínio 
 
3,19 3,19 
 
2,27 
 
An13g00350 hipotética e sem domínio 
    
1,03 
 
An14g06400 hipotética e sem domínio 
   
1,51 1,18 
 
An15g02100 hipotética e sem domínio 
    
1,02 
 
An16g03990 hipotética e sem domínio 1,51 
   
1,15 
 
An01g00920 hipotética e sem domínio 
   
1,26 
  
An01g05480 hipotética e sem domínio 
  
1,32 1,32 
  
An01g06600 hipotética e sem domínio 
   
1,26 
  
An01g07872 hipotética e sem domínio 
   
1,10 
  
An01g14610 hipotética e sem domínio 
   
5,47 
  
An01g14630 hipotética e sem domínio 
   
1,04 
  
An02g00680 Protein of unknown 
function (DUF3316) 
 
2,14 
 
2,14 
  
An02g03430 hipotética e sem domínio 
   
2,41 
  
An02g03910 hipotética e sem domínio 
   
1,20 
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An02g05710 hipotética e sem domínio 
   
1,01 
  
An02g06200 hipotética e sem domínio 
   
3,31 
  
An02g06490 hipotética e sem domínio 
   
1,24 
  
An02g06930 hipotética e sem domínio 1,80 
  
1,80 
  
An02g08460 hipotética e sem domínio 
  
1,07 1,07 
  
An02g10240 hipotética e sem domínio 
   
1,10 
  
An02g11010 hipotética e sem domínio 2,06 1,73 2,55 1,98 1,74 2,69 
An02g12130 hipotética e sem domínio 
 
2,10 
 
2,10 
  
An03g00800 hipotética e sem domínio 
   
1,59 
  
An03g02520 hipotética e sem domínio 
   
1,55 
  
An03g04030 hipotética e sem domínio 
  
1,26 1,26 
  
An04g01510 hipotética e sem domínio 
   
1,05 
  
An04g03550 hipotética e sem domínio 1,48 1,48 
 
1,48 
  
An04g05690 hipotética e sem domínio 
   
1,69 
  
An07g02220 hipotética e sem domínio 
   
1,15 
  
An07g02910 hipotética e sem domínio 
   
3,23 
  
An07g04040 DUF3445 1,49 1,08 
 
1,06 1,23 1,50 
An07g04450 hipotética e sem domínio 
   
2,39 
  
An07g06670 hipotética e sem domínio 
  
2,06 2,06 
  
An07g07030 hipotética e sem domínio 
   
2,35 
  
An07g08200 DUF952 
  
1,06 1,06 
  
An07g09030 hipotética e sem domínio 
   
1,67 
  
An07g09670 hipotética e sem domínio 
   
1,04 
  
An08g00190 hipotética e sem domínio 
   
1,52 
  
An08g00250 hipotética e sem domínio 
   
3,65 
  
An08g06290 hipotética e sem domínio 
   
1,39 
  
An08g06830 hipotética e sem domínio 
 
2,89 
 
2,89 
  
An09g00080 hipotética e sem domínio 
   
5,93 
  
An09g00140 hipotética e sem domínio 
   
3,24 
  
An09g02480 hipotética e sem domínio 
   
1,35 
  
An09g03540 hipotética e sem domínio 
   
1,23 
  
An11g00880 hipotética e sem domínio 
   
1,15 
  
An11g02260 hipotética e sem domínio 
 
2,36 
 
2,36 
  
An11g06620 hipotética e sem domínio 
   
1,60 
  
An11g09750 hipotética e sem domínio 5,06 5,89 4,78 2,34 3,52 
 
An12g00080 hipotética e sem domínio 
   
4,46 
  
An12g00090 hipotética e sem domínio 
 
2,19 
 
2,19 
  
An12g08200 hipotética e sem domínio 
   
1,89 
  
An12g08210 hipotética e sem domínio 
   
1,59 
  
An12g08290 hipotética e sem domínio 
   
4,44 
  
An12g09050 hipotética e sem domínio 
   
1,02 
  
An13g02070 hipotética e sem domínio 1,85 
 
1,85 1,85 
  
An13g02520 hipotética e sem domínio 
  
1,11 1,11 
  
An14g04765 hipotética e sem domínio 
   
1,03 
  
An14g04900 hipotética e sem domínio 
   
1,05 
  
An14g06370 hipotética e sem domínio 
   
1,12 
  
An14g06690 hipotética e sem domínio 
   
1,10 
  
An15g02270 hipotética e sem domínio 
   
1,22 
  
An15g02840 hipotética e sem domínio 1,40 
  
1,40 
  
An15g04480 hipotética e sem domínio 
   
1,02 
  
An15g04710 hipotética e sem domínio 5,34 5,34 
 
5,34 
  
An15g05010 hipotética e sem domínio 
   
1,07 
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An15g05480 hipotética e sem domínio 
 
1,62 1,62 1,62 
  
An16g00570 hipotética e sem domínio 
 
1,87 
 
1,87 
  
An16g01210 hipotética e sem domínio 
   
1,45 1,50 1,86 
An16g06180 hipotética e sem domínio 
   
3,22 
  
An16g07550 hipotética e sem domínio 
   
1,28 
  
An17g01200 hipotética e sem domínio 
   
1,25 
  
An18g00150 hipotética e sem domínio 
   
1,86 
  
An18g02420 hipotética e sem domínio 
   
2,44 
  
An18g03650 hipotética e sem domínio 3,67 3,67 
 
3,67 
  
An02g00750 hipotética e sem domínio 
 
5,40 
 
6,83 
  
An11g01130 hipotética e sem domínio 
   
4,72 
  
An08g03370 hipotética e sem domínio 4,39 5,76 
 
4,26 
  
An09g02940 hipotética e sem domínio 3,09 
  
4,04 
  
An01g12160 hipotética e sem domínio 
 
2,47 
 
3,87 
  
An04g06410 hipotética e sem domínio 1,46 
  
3,35 
  
An09g02750 hipotética e sem domínio 2,37 2,73 
 
3,08 
  
An07g08550 hipotética e sem domínio 
 
3,26 
 
2,79 
  
An02g02420 hipotética e sem domínio 
   
2,76 
  
An01g05940 hipotética e sem domínio 
   
2,61 
  
An13g01360 hipotética e sem domínio 
   
2,47 
  
An08g06860 hipotética e sem domínio 1,74 1,49 
 
2,47 
  
An14g02020 hipotética e sem domínio 
 
2,87 
 
2,42 
  
An01g10410 hipotética e sem domínio 1,46 2,36 
 
2,42 
  
An18g05950 DUF4357 
   
2,31 
  
An18g04900 hipotética e sem domínio 1,26 
  
2,31 
  
An12g09870 hipotética e sem domínio 1,44 
  
2,21 
  
An12g08310 hipotética e sem domínio 
   
2,15 
  
An02g11627 hipotética e sem domínio 
   
2,14 
  
An02g01960 hipotética e sem domínio 1,24 
  
2,14 
  
An11g11200 hipotética e sem domínio 
   
2,06 
  
An06g00470 hipotética e sem domínio 
   
2,06 
  
An17g01905 hipotética e sem domínio 1,09 
  
2,05 
  
An12g07610 hipotética e sem domínio 
   
1,99 
  
An01g03880 hipotética e sem domínio 
   
1,95 
  
An06g02290 DUF4212  
   
1,93 
  
An05g00470 hipotética e sem domínio 1,90 1,54 
 
1,91 
  
An12g02960 hipotética e sem domínio 
  
2,19 1,90 
  
An03g02230 hipotética e sem domínio 
   
1,87 
  
An04g05520 hipotética e sem domínio 
   
1,86 
  
An02g04390 hipotética e sem domínio 1,19 1,26 1,67 1,84 
  
An15g05660 hipotética e sem domínio 
   
1,84 
  
An04g08930 hipotética e sem domínio 
   
1,83 
  
An02g00630 hipotética e sem domínio 
 
1,46 1,65 1,82 
  
An04g08610 hipotética e sem domínio 
   
1,81 
  
An08g01220 hipotética e sem domínio 
   
1,81 
  
An11g02680 hipotética e sem domínio 
   
1,78 
  
An14g03940 hipotética e sem domínio 
   
1,77 
  
An01g07800 hipotética e sem domínio 
   
1,76 
  
An15g06890 hipotética e sem domínio 
   
1,75 
  
An03g06890 hipotética e sem domínio 
   
1,73 
  
An02g02080 hipotética e sem domínio 
   
1,73 
  
An07g03490 hipotética e sem domínio 
   
1,73 
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An14g02220 hipotética e sem domínio 1,46 1,76 1,61 1,72 
  
An07g08090 hipotética e sem domínio 
   
1,72 
  
An15g06590 DUF2585 
   
1,70 
  
An03g02240 hipotética e sem domínio 
   
1,70 
  
An01g10180 hipotética e sem domínio 
   
1,67 
  
An08g05810 hipotética e sem domínio 
  
1,01 1,66 
  
An18g04120 hipotética e sem domínio 1,05 1,11 
 
1,65 
  
An03g00290 hipotética e sem domínio 
   
1,63 
  
An02g06620 hipotética e sem domínio 
   
1,63 
  
An16g08400 hipotética e sem domínio 
   
1,59 
  
An14g02620 hipotética e sem domínio 1,19 1,11 
 
1,59 
  
An04g08180 hipotética e sem domínio 
   
1,59 
  
An14g04150 hipotética e sem domínio 
   
1,58 
  
An18g05200 hipotética e sem domínio 
 
1,01 1,28 1,54 
  
An04g04850 hipotética e sem domínio 
   
1,52 
  
An02g05810 hipotética e sem domínio 1,24 1,87 
 
1,52 
  
An02g09630 hipotética e sem domínio 
   
1,52 
  
An09g00650 hipotética e sem domínio 
   
1,51 
  
An11g05160 hipotética e sem domínio 
   
1,49 
  
An02g14700 hipotética e sem domínio 
   
1,49 
  
An04g04120 hipotética e sem domínio 1,15 1,15 
 
1,49 
  
An15g06090 hipotética e sem domínio 
   
1,48 
  
An07g08130 hipotética e sem domínio 1,45 
  
1,48 
  
An15g03440 hipotética e sem domínio 1,18 1,03 
 
1,47 
  
An15g01260 hipotética e sem domínio 
   
1,47 
  
An01g02770 hipotética e sem domínio 
   
1,45 
  
An09g05500 hipotética e sem domínio 
   
1,45 
  
An04g06400 DUF3347 1,21 1,05 
 
1,45 
  
An15g05930 DUF4175) 
   
1,45 
  
An11g11220 hipotética e sem domínio 
   
1,44 
  
An17g00360 hipotética e sem domínio 
   
1,44 
  
An18g04680 hipotética e sem domínio 
   
1,44 
  
An08g08570 hipotética e sem domínio 1,21 1,26 1,48 1,43 
  
An07g09640 hipotética e sem domínio 
   
1,42 
  
An04g07150 DUF77  
   
1,42 
  
An02g02090 hipotética e sem domínio 
   
1,41 
  
An02g03820 hipotética e sem domínio 
   
1,41 
  
An02g07100 hipotética e sem domínio 
   
1,40 
  
An11g09970 DUF2076 1,47 1,29 
 
1,39 
  
An08g02490 hipotética e sem domínio 
   
1,39 
  
An14g06550 UPF0052 domain protein  1,46 1,79 1,21 1,38 
  
An03g03080 hipotética e sem domínio 
   
1,38 
  
An16g04570 hipotética e sem domínio 
   
1,36 
  
An02g00920 hipotética e sem domínio 1,60 1,42 
 
1,36 
  
An14g05220 hipotética e sem domínio 1,16 
  
1,36 
  
An11g10480 hipotética e sem domínio 1,04 2,06 
 
1,35 
  
An12g01290 hipotética e sem domínio 2,30 2,25 
 
1,35 
  
An01g12890 hipotética e sem domínio 
 
1,54 
 
1,34 
  
An04g09240 hipotética e sem domínio 
   
1,34 
  
An02g06290 hipotética e sem domínio 
   
1,34 
  
An16g03710 hipotética e sem domínio 
   
1,33 
  
An01g06090 hipotética e sem domínio 1,18 1,22 
 
1,33 
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An08g01010 hipotética e sem domínio 
   
1,33 
  
An11g05720 hipotética e sem domínio 
   
1,33 
  
An15g03460 hipotética e sem domínio 1,06 1,32 
 
1,32 
  
An12g07940 hipotética e sem domínio 
   
1,31 
  
An18g05970 hipotética e sem domínio 
   
1,31 
  
An08g07720 hipotética e sem domínio 
   
1,30 
  
An02g08650 hipotética e sem domínio 
   
1,30 
  
An07g06790 hipotética e sem domínio 1,45 1,16 2,09 1,29 
  
An03g05880 hipotética e sem domínio 
   
1,29 
  
An16g09255 hipotética e sem domínio 
   
1,29 
  
An02g12020 hipotética e sem domínio 
   
1,29 
  
An03g00810 hipotética e sem domínio 
   
1,28 
  
An11g09420 hipotética e sem domínio 
   
1,28 
  
An16g02710 hipotética e sem domínio 
   
1,28 
  
An11g06700 hipotética e sem domínio 
   
1,27 
  
An13g01540 hipotética e sem domínio 
   
1,27 
  
An12g08780 hipotética e sem domínio 
   
1,26 
  
An09g05510 hipotética e sem domínio 1,93 1,05 
 
1,26 
  
An13g00970 hipotética e sem domínio 1,08 
 
1,49 1,26 
  
An11g02790 hipotética e sem domínio 
   
1,26 
  
An01g09370 hipotética e sem domínio 
   
1,25 
  
An11g10500 hipotética e sem domínio 
   
1,25 
  
An02g08780 hipotética e sem domínio 1,64 1,23 2,65 1,25 
  
An12g00560 hipotética e sem domínio 
   
1,24 
  
An11g07460 hipotética e sem domínio 
  
1,66 1,24 
  
An07g03110 hipotética e sem domínio 
   
1,24 
  
An07g01590 hipotética e sem domínio 
   
1,23 
  
An16g09330 hipotética e sem domínio 
 
1,04 
 
1,23 
  
An08g05770 hipotética e sem domínio 
   
1,22 
  
An01g03150 DUF2470 
   
1,22 
  
An15g02540 hipotética e sem domínio 
  
1,17 1,22 
  
An02g04240 DUF1264  
   
1,22 
  
An03g03980 hipotética e sem domínio 
   
1,21 
  
An18g06060 hipotética e sem domínio 
   
1,21 
  
An14g05580 hipotética e sem domínio 2,04 1,82 
 
1,21 
  
An02g09510 hipotética e sem domínio 
   
1,20 
  
An01g04800 hipotética e sem domínio 1,23 
  
1,20 
  
An11g01480 hipotética e sem domínio 
   
1,19 
  
An14g03880 hipotética e sem domínio 
   
1,18 
  
An07g07330 hipotética e sem domínio 1,04 1,27 
 
1,17 
  
An08g07700 hipotética e sem domínio 1,09 
  
1,17 
  
An12g03640 hipotética e sem domínio 
   
1,16 
  
An11g06780 hipotética e sem domínio 
   
1,15 
  
An03g04540 hipotética e sem domínio 
 
1,21 
 
1,14 
  
An04g04140 DUF1221  1,87 1,48 
 
1,13 
  
An18g02080 hipotética e sem domínio 
   
1,12 
  
An07g09490 hipotética e sem domínio 
   
1,12 
  
An12g09080 hipotética e sem domínio 
   
1,12 
  
An09g05650 DUF4240 2,69 2,50 1,67 1,11 
  
An12g07890 hipotética e sem domínio 
   
1,11 
  
An01g14075 hipotética e sem domínio 
   
1,11 
  
An16g01290 hipotética e sem domínio 
   
1,11 
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An03g02740 hipotética e sem domínio 
   
1,10 
  
An14g05040 hipotética e sem domínio 1,77 1,16 
 
1,10 
  
An02g04550 hipotética e sem domínio 
   
1,09 
  
An14g05700 hipotética e sem domínio 
   
1,09 
  
An18g04050 hipotética e sem domínio 1,28 
  
1,08 
  
An16g03610 hipotética e sem domínio 1,22 
  
1,08 
  
An14g06120 hipotética e sem domínio 
   
1,07 
  
An07g10000 DUF2665 
   
1,07 
  
An09g00210 hipotética e sem domínio 
   
1,07 
  
An03g01430 hipotética e sem domínio 1,03 
  
1,06 
  
An08g03600 DUF3237 
   
1,06 
  
An16g09160 hipotética e sem domínio 
   
1,06 
  
An15g05550 hipotética e sem domínio 
 
1,52 1,98 1,05 
  
An11g07850 hipotética e sem domínio 
   
1,05 
  
An02g07370 hipotética e sem domínio 
   
1,04 
  
An15g02750 DUF2439 
   
1,04 
  
An16g05410 hipotética e sem domínio 
   
1,03 
  
An12g03790 hipotética e sem domínio 
   
1,03 
  
An01g10470 DUF3417 
   
2,63 
  
An08g07580 DUF202 
   
1,01 
  
An09g01040 hipotética e sem domínio 
   
1,17 
  
An01g09150 hipotética e sem domínio 
  
2,54 
   
An02g00020 hipotética e sem domínio 1,83 
 
1,83 
   
An02g03500 hipotética e sem domínio 
  
1,72 
   
An02g04700 hipotética e sem domínio 
  
2,45 
   
An02g05140 hipotética e sem domínio 1,61 1,61 1,61 
   
An02g07810 hipotética e sem domínio 
  
3,41 
   
An02g10070 hipotética e sem domínio 
 
2,17 2,17 
   
An02g14360 hipotética e sem domínio 
  
1,02 
   
An03g01640 DUF1595 
  
1,80 
   
An03g06780 hipotética e sem domínio 
 
1,20 1,20 
   
An04g05470 hipotética e sem domínio 
  
1,58 
   
An06g01680 hipotética e sem domínio 
  
2,29 
   
An07g01490 hipotética e sem domínio 3,35 
 
3,35 
   
An08g02690 hipotética e sem domínio 
  
1,10 
   
An08g03140 hipotética e sem domínio 
  
3,01 
   
An08g09900 hipotética e sem domínio 
 
3,50 3,50 
   
An09g01900 DUF336 
  
5,71 
   
An11g00520 hipotética e sem domínio 
  
2,99 
   
An11g04300 hipotética e sem domínio 
  
1,31 
   
An11g07100 hipotética e sem domínio 
  
1,51 
   
An11g07710 hipotética e sem domínio 
  
3,67 
   
An12g07650 hipotética e sem domínio 
 
1,74 1,74 
   
An14g02530 hipotética e sem domínio 
  
1,18 
   
An14g05090 hipotética e sem domínio 
  
1,15 
   
An15g02170 hipotética e sem domínio 2,24 
 
2,24 
   
An16g00610 hipotética e sem domínio 
  
5,11 
   
An16g06960 hipotética e sem domínio 2,26 2,26 2,26 
   
An18g04740 hipotética e sem domínio 
  
1,17 
   
An14g03270 hipotética e sem domínio 
  
1,03 
   
An15g00450 hipotética e sem domínio 
 
1,61 1,33 
   
An14g03600 hipotética e sem domínio 
  
1,42 
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An15g05050 hipotética e sem domínio 
  
2,19 
   
An12g10690 hipotética e sem domínio 
  
6,31 
   
An09g00360 hipotética e sem domínio 2,84 2,30 4,76 
   
An04g06280 hipotética e sem domínio 2,74 3,05 4,41 
   
An02g05020 hipotética e sem domínio 3,67 
 
3,72 
   
An11g00960 hipotética e sem domínio 
  
3,70 
   
An18g01730 hipotética e sem domínio 
 
2,64 3,67 
   
An04g03520 hipotética e sem domínio 
  
3,62 
   
An09g02660 hipotética e sem domínio 
 
1,97 3,57 
   
An02g12290 hipotética e sem domínio 
  
3,40 
   
An14g03260 hipotética e sem domínio 
 
3,95 3,28 
   
An12g04100 hipotética e sem domínio 
 
2,58 3,21 
   
An01g14440 hipotética e sem domínio 
 
2,25 3,16 
   
An13g03350 hipotética e sem domínio 
 
1,36 3,01 
   
An08g02820 hipotética e sem domínio 2,38 2,08 3,00 
   
An08g08380 hipotética e sem domínio 2,93 3,27 2,99 
   
An06g02100 hipotética e sem domínio 
 
2,87 2,97 
   
An14g07100 hipotética e sem domínio 
 
1,99 2,91 
   
An12g10650 hipotética e sem domínio 
 
1,11 2,71 
   
An02g07790 DUF2945 
  
2,64 
   
An09g01220 hipotética e sem domínio 2,40 2,20 2,53 
   
An09g04410 hipotética e sem domínio 
 
1,34 2,41 
   
An05g00920 hipotética e sem domínio 1,86 2,20 2,36 
   
An11g07440 hipotética e sem domínio 
 
1,12 2,28 
   
An11g10980 hipotética e sem domínio 1,19 1,45 2,27 
   
An16g00100 hipotética e sem domínio 1,89 1,12 2,27 
   
An11g06060 hipotética e sem domínio 
 
1,31 2,23 
   
An11g03870 hipotética e sem domínio 
  
2,23 
   
An08g06280 hipotética e sem domínio 
  
2,18 
   
An02g06790 hipotética e sem domínio 1,55 
 
2,17 
   
An01g12060 hipotética e sem domínio 2,27 2,50 2,13 
   
An03g04980 hipotética e sem domínio 
  
2,12 
   
An10g01070 hipotética e sem domínio 
  
2,07 
   
An15g01610 hipotética e sem domínio 
 
1,52 2,05 
   
An04g07310 hipotética e sem domínio 1,20 1,11 2,00 
   
An01g09540 hipotética e sem domínio 4,88 4,42 1,84 
   
An07g05250 hipotética e sem domínio 
 
1,42 1,79 
   
An01g10330 hipotética e sem domínio 
  
1,79 
   
An12g08700 hipotética e sem domínio 
  
1,77 
   
An08g05110 hipotética e sem domínio 
  
1,76 
   
An04g05783 hipotética e sem domínio 
  
1,75 
   
An04g02630 hipotética e sem domínio 
 
1,48 1,72 
   
An02g02500 hipotética e sem domínio 
  
1,69 
   
An11g07370 hipotética e sem domínio 
 
1,60 1,67 
   
An13g00580 hipotética e sem domínio 
  
1,66 
   
An11g06100 hipotética e sem domínio 
  
1,65 
   
An11g09280 hipotética e sem domínio 
  
1,65 
   
An07g05270 hipotética e sem domínio 
 
1,57 1,64 
   
An01g07680 hipotética e sem domínio 
  
1,63 
   
An04g06220 hipotética e sem domínio 
 
1,25 1,63 
   
An01g12640 hipotética e sem domínio 1,06 1,22 1,62 
   
An14g04470 hipotética e sem domínio 
  
1,60 
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An04g03490 hipotética e sem domínio 
  
1,59 
   
An05g00940 hipotética e sem domínio 1,74 1,35 1,59 
   
An16g07930 hipotética e sem domínio 
 
1,21 1,58 
   
An08g07465 hipotética e sem domínio 
  
1,55 
   
An02g03280 hipotética e sem domínio 
 
1,42 1,54 
   
An02g00620 hipotética e sem domínio 
 
1,35 1,54 
   
An15g02870 hipotética e sem domínio 
  
1,53 
   
An14g03060 hipotética e sem domínio 
 
1,16 1,52 
   
An02g03660 hipotética e sem domínio 1,01 1,42 1,52 
   
An01g06160 hipotética e sem domínio 
  
1,51 
   
An12g01830 hipotética e sem domínio 
  
1,51 
   
An01g08930 hipotética e sem domínio 
  
1,49 
   
An07g05260 Protein of unknown 
function (DUF3613) 
 
1,16 1,48 
   
An02g06730 hipotética e sem domínio 
 
1,48 1,48 
   
An01g09230 hipotética e sem domínio 
  
1,47 
   
An16g05210 hipotética e sem domínio 1,11 2,18 1,46 
   
An15g01760 hipotética e sem domínio 
  
1,46 
   
An04g08850 Protein of unknown 
function (DUF2924)  
 
1,49 1,45 
   
An11g03390 DUF500  
  
1,44 
   
An16g04980 hipotética e sem domínio 
  
1,44 
   
An13g03360 hipotética e sem domínio 
  
1,43 
   
An14g04490 hipotética e sem domínio 
  
1,43 
   
An02g11210 hipotética e sem domínio 
  
1,42 
   
An14g03620 hipotética e sem domínio 
  
1,41 
   
An13g02500 hipotética e sem domínio 
  
1,40 
   
An02g13820 hipotética e sem domínio 
  
1,38 
   
An02g07050 DUF2373 
  
1,37 
   
An04g00470 hipotética e sem domínio 
  
1,37 
   
An01g03940 hipotética e sem domínio 
  
1,36 
   
An02g07410 hipotética e sem domínio 
  
1,36 
   
An15g02960 hipotética e sem domínio 
  
1,36 
   
An17g01630 hipotética e sem domínio 
  
1,36 
   
An11g04540 hipotética e sem domínio 
  
1,33 
   
An02g03650 hipotética e sem domínio 
 
1,01 1,32 
   
An03g04460 hipotética e sem domínio 
  
1,32 
   
An07g09090 hipotética e sem domínio 1,14 1,06 1,32 
   
An13g03660 hipotética e sem domínio 
 
1,07 1,31 
   
An15g00730 DUF947 
  
1,30 
   
An17g00150 hipotética e sem domínio 
  
1,30 
   
An06g01790 hipotética e sem domínio 
  
1,29 
   
An14g04500 hipotética e sem domínio 
  
1,27 
   
An14g05570 hipotética e sem domínio 2,42 2,28 1,26 
   
An11g09775 hipotética e sem domínio 
  
1,25 
   
An12g09350 DUF829 
  
1,25 
   
An03g02710 hipotética e sem domínio 
  
1,24 
   
An15g05760 hipotética e sem domínio 
  
1,23 
   
An08g09180 hipotética e sem domínio 
  
1,22 
   
An18g04760 hipotética e sem domínio 
  
1,21 
   
An15g01790 hipotética e sem domínio 
  
1,20 
   
An02g09795 hipotética e sem domínio 
  
1,19 
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An09g03380 hipotética e sem domínio 
 
1,25 1,19 
   
An16g05360 hipotética e sem domínio 
  
1,19 
   
An07g06700 hipotética e sem domínio 
  
1,19 
   
An12g09390 Protein of unknown 
function (DUF4011) 
  
1,18 
   
An14g07120 hipotética e sem domínio 
 
1,25 1,17 
   
An01g09240  Protein of unknown 
function, DUF259 
  
1,16 
   
An04g01110 hipotética e sem domínio 
  
1,16 
   
An14g03740 hipotética e sem domínio 
  
1,16 
   
An16g05120 hipotética e sem domínio 
  
1,16 
   
An04g00300 hipotética e sem domínio 
  
1,15 
   
An03g04680 hipotética e sem domínio 
  
1,15 
   
An03g02420 hipotética e sem domínio 
 
1,21 1,15 
   
An17g00060 hipotética e sem domínio 
  
1,15 
   
An15g06570 hipotética e sem domínio 
  
1,14 
   
An07g04120 hipotética e sem domínio 1,44 1,42 1,14 
   
An11g07420 hipotética e sem domínio 
  
1,14 
   
An15g07610 DUF3640 
  
1,13 
   
An09g05750 hipotética e sem domínio 
  
1,13 
   
An15g02480 hipotética e sem domínio 
  
1,13 
   
An11g00830 DUF2435 
  
1,12 
   
An02g14340 hipotética e sem domínio 
 
1,00 1,11 
   
An04g03480 hipotética e sem domínio 
  
1,11 
   
An14g04480 hipotética e sem domínio 
  
1,09 
   
An02g09180 hipotética e sem domínio 
  
1,09 
   
An08g05220 hipotética e sem domínio 
  
1,08 
   
An02g11390 hipotética e sem domínio 1,10 
 
1,08 
   
An01g04360 hipotética e sem domínio 
 
1,31 1,08 
   
An17g01030 hipotética e sem domínio 
  
1,07 
   
An14g03350 hipotética e sem domínio 
  
1,07 
   
An09g04550 hipotética e sem domínio 
  
1,07 
   
An04g09610 DUF3533 
  
1,07 
   
An12g02380 hipotética e sem domínio 
  
1,07 
   
An03g03510 hipotética e sem domínio 
  
1,07 
   
An18g03890 hipotética e sem domínio 
  
1,06 
   
An03g06200 hipotética e sem domínio 
  
1,06 
   
An16g02420 hipotética e sem domínio 
  
1,05 
   
An09g02810 hipotética e sem domínio 
  
1,05 
   
An13g00570 hipotética e sem domínio 
  
1,05 
   
An07g05890 hipotética e sem domínio 
  
1,04 
   
An14g05860 hipotética e sem domínio 
  
1,04 
   
An15g03320 hipotética e sem domínio 
 
1,09 1,04 
   
An08g04790 hipotética e sem domínio 
  
1,02 
   
An07g04440 hipotética e sem domínio 
  
1,02 
   
An01g05140 hipotética e sem domínio 
 
1,09 
    
An01g12880 hipotética e sem domínio 
 
3,40 
    
An01g13320 hipotética e sem domínio 1,53 1,53 
 
2,15 
  
An02g00470 DUF2839 
 
5,28 
    
An05g01790 hipotética e sem domínio 
 
5,38 
    
An09g01570 hipotética e sem domínio 
 
2,41 
    
An09g03610 hipotética e sem domínio 
 
1,46 
    
An15g07290 hipotética e sem domínio 
 
1,26 
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An18g00570 hipotética e sem domínio 
 
2,41 
    
An18g05030 hipotética e sem domínio 
 
1,70 
    
An08g07130 hipotética e sem domínio 
 
2,53 
    
An12g09520 hipotética e sem domínio 2,46 2,38 
    
An02g10540 hipotética e sem domínio 1,02 1,96 
    
An12g00420 hipotética e sem domínio 
 
1,74 
    
An16g09080 hipotética e sem domínio 1,14 1,70 
    
An15g07400 hipotética e sem domínio 1,18 1,66 
    
An11g04450 hipotética e sem domínio 1,24 1,59 
    
An08g06620 hipotética e sem domínio 1,94 1,53 
    
An08g05370 hipotética e sem domínio 1,09 1,50 
    
An09g04260 hipotética e sem domínio 
 
1,49 
    
An16g06920 hipotética e sem domínio 
 
1,48 
    
An02g12650 hipotética e sem domínio 1,57 1,47 
    
An09g04460 hipotética e sem domínio 
 
1,40 
    
An16g06910 hipotética e sem domínio 
 
1,38 
    
An14g05200 hipotética e sem domínio 
 
1,36 
    
An02g06740 hipotética e sem domínio 1,33 1,35 
    
An16g06890 hipotética e sem domínio 
 
1,33 
    
An01g09680 hipotética e sem domínio 1,18 1,26 
    
An01g05220 hipotética e sem domínio 1,15 1,25 
    
An04g04220 hipotética e sem domínio 
 
1,25 
    
An14g06230 hipotética e sem domínio 
 
1,21 
    
An14g03960 hipotética e sem domínio 
 
1,19 
    
An02g03450 hipotética e sem domínio 1,05 1,17 
    
An12g03990 hipotética e sem domínio 1,09 1,17 
    
An02g03960 hipotética e sem domínio 1,12 1,16 
    
An02g05800 hipotética e sem domínio 1,04 1,16 
    
An16g07740 hipotética e sem domínio 
 
1,15 
    
An16g00080 hipotética e sem domínio 
 
1,14 
    
An01g09190 hipotética e sem domínio 
 
1,14 
    
An05g00620 hipotética e sem domínio 
 
1,13 
    
An11g02810 hipotética e sem domínio 
 
1,12 
    
An08g07860 hipotética e sem domínio 
 
1,10 
    
An15g03890 hipotética e sem domínio 
 
1,09 
    
An08g04170 hipotética e sem domínio 
 
1,09 
    
An14g04610 hipotética e sem domínio 
 
1,07 
    
An15g02470 hipotética e sem domínio 
 
1,06 
    
An11g07900 hipotética e sem domínio 
 
1,06 
    
An02g01030 hipotética e sem domínio 
 
1,06 
    
An05g00910 hipotética e sem domínio 1,31 1,05 
    
An14g04580 hipotética e sem domínio 
 
1,04 
    
An09g06360 hipotética e sem domínio 
 
1,01 
    
An05g00650 hipotética e sem domínio 
 
1,00 
    
An01g05320 Region of unknown 
function (DUF2417) 
1,25 1,04 
    
An10g00810  Domain of unknown 
function (DUF4440) 
1,12 
     
An01g09900 hipotética e sem domínio 1,06 
     
An04g06590 hipotética e sem domínio 1,47 
     
An07g04500 DUF1752 1,21 
     
An07g06140 hipotética e sem domínio 1,22 
     
An19g00220 hipotética e sem domínio 1,26 
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An19g00240 hipotética e sem domínio 1,18 
     
An01g08830 hipotética e sem domínio 1,10 
     
An01g09690 hipotética e sem domínio 1,05 
     
An01g14700 hipotética e sem domínio 1,53 
     
An02g00010 hipotética e sem domínio 1,25 
     
An04g01665 hipotética e sem domínio 1,02 
     
An07g00430 hipotética e sem domínio 1,03 
     
An09g06410 hipotética e sem domínio 1,04 
     
An11g04168 Domain of unknown 
function (DUF336)  
1,23 
     
An15g00430 hipotética e sem domínio 1,40 
     
An16g08650 hipotética e sem domínio 1,16 
     
An18g00390 hipotética e sem domínio 1,89 
     
An18g05790 hipotética e sem domínio 1,20 
     
An15g02130 hipotética e sem domínio 2,42           
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